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A composição e estrutura de comunidades bacterianas de solos de cerrado em áreas 
nativas submetidas à adição de nutrientes, invasão por espécies de gramíneas exóticas e 
em áreas convertidas a pastagens submetidas a plantio de espécies arbóreas foram 
avaliadas neste trabalho. No primeiro caso, amostras de solo foram coletadas em uma 
área de cerrado sentido restrito na Reserva Ecológica do IBGE (Brasília, DF, Brasil) 
onde foram estabelecidas 20 parcelas experimentais de 225m2 (cinco por tratamento) 
Entre 1998 e 2006 foram aplicados  100 kg.ha.ano-1 de N (tratamento N),  100 kg.ha 
ano-1 de P (tratamento P), 100 kg.ha.ano-1 de N e P em combinação (tratamento NP) e 4 
t.ha.ano-1 de Ca (tratamento Ca). As parcelas fertilizadas foram comparadas com 
parcelas não fertilizadas (controle). As características químicas dos solos diferiram 
significativamente entre os tratamentos. As análises da comunidade bacteriana do solo 
foram realizadas através da técnica de pirosequenciamento. Observou-se diferenças 
entre as amostras dos tratamentos de adição de nutrientes e também entre amostras 
coletadas nas estações seca e chuvosa. Os filos mais abundantes (Acidobacteria, 
Proteobacteria, Planctomycetes e Verrumicrobia) foram os que apresentaram maiores 
diferenças entre os tratamentos com aumento ou decréscimo da abundância relativa de 
acordo com o tratamento. Entre os filos menos abundantes, maiores diferenças foram 
observadas para os filos Armatimonadetes e Elusimicrobia, também com aumento ou 
decréscimo da abundância relativa de acordo com o tratamento. Entre os filos mais 
abundantes, as diferenças entre estações foram maiores para Planctomycetes, 
Proteobacteria e Firmicutes enquanto para os filos menos abundantes, as diferenças 
foram mais marcantes para Armatimonadetes e Elusimicrobia, com aumento da 
abundância relativa. Os efeitos da invasão por espécie de gramínea exótica sobre a 
comunidade bacteriana do solo foram verificados através de coletas em situação de 
campo e através de experimento em casa de vegetação. Em campo foram realizadas 
coletas de solo rizosférico associado a indivíduos das gramíneas Melinis minutiflora 
(exótica) e Echinolaena inflexa (nativa). Observou-se maior concentração de nutrientes 
no solo rizosférico de M. minutiflora em relação a E. inflexa. A análise de géis de 
DGGE indicou diferenciação das comunidades bacterianas de solo entre as espécies, 
bem como diferenças relacionadas à sazonalidade. Os efeitos da interação entre as 
gramíneas foram analisados no experimento em vasos. A diferenciação da comunidade 
bacteriana do solo entre as espécies foi observada tanto em monocultura como nos vaso 
com interação das duas espécies. As áreas convertidas em pastagem e submetidas ao 
plantio de arbóreas localizam-se em uma fazenda particular no município de Paracatu, 
Minas Gerais. As coletas de solo foram realizadas em: 1. área de cerrado sentido restrito 
adjacente, 2. área de pastagem em uso e 3. área de pastagem com arbóreas. As análises 
da comunidade bacteriana do solo foram realizadas através da técnica de 
pirosequenciamento As concentrações de nutrientes no solo diferiram entre as três áreas 
estudadas. Observou-se diferenças nas comunidades bacterianas do solo nas áreas de 
pastagem e a área de cerrado nativo, bem como os efeitos da sazonalidade. Os filos mais 
abundantes - Acidobacteria e Planctomycetes - foram os que apresentaram maiores 
diferenças entre os tratamentos e entre estações, aumentando sua abundância relativa. 
Entre os filos menos abundantes, o filo Armatimonadetes apresentou maior diferença, 
com aumento da abundância relativa. Os resultados indicam que alterações induzidas 
pela adição de nutrientes e invasão biológica em áreas nativas de Cerrado bem como a 
conversão em pastagens afeta a abundância e composição de comunidades bacterianas 





In this study we characterized the effects of nutrient addition, reforestation, invasion by 
exotic grass species, and conversion to pasture on the composition and structure of 
bacterial communities in Cerrado soils. To evaluate the effect of nutrient addition, 20 
plots (five plots/treatment, 225 m2 each) were established in a Cerrado sentido restrito 
area of Reserva Ecológica do IBGE (Brasília, DF, Brasil). From 1998 to 2006 the plots 
were treated with: 1) ammonium sulfate (N treatment, 100 kg ha-1 year-1), 2) single 
superphosphate (P treatment, 100 kg ha-1 year-1), 3) ammonium sulfate and single 
superphosphate (N/P treatment, each 100 kg ha-1 year-1), 4) limestone and gypsum (Ca 
treatment, 4 t ha-1 year-1), or 5) left untreated (control). Pyrosequencing results showed 
that bacterial communities differed significantly between fertilized and unfertilized soils 
and between samples collected in wet and dry seasons. The most abundant phyla 
(Acidobacteria, Proteobacteria, Planctomycetes, and Verrucomicrobia) showed the 
greatest differences overall with increased or decreased in relative abundance depending 
on the treatment. Among less abundant phyla, Armatimonadetes and Elusimicrobia 
showed the greatest differences also with increased or decreased in relative abundance 
depending on the treatment. Effects of seasonality were most pronounced in 
Planctomycetes, Proteobacteria, and Firmicutes (among the most abundant phyla) and 
in Armatimonadetes and Elusimicrobia with increased relative abundance (among the 
least abundant phyla). Effects of exotic grass invasion were evaluated in a greenhouse 
experiment and in the field by analyzing rhizosphere soil associated with Melinis 
minutiflora (exotic) and Echinolaena inflexa (native). We found that nutrient 
concentrations were higher in the rhizosphere of M. minutiflora than in that of E. 
inflexa. In addition, denaturing gradient gel electrophoresis analysis revealed that 
bacterial communities differed significantly between rhizospheres of the two species 
and between soil samples collected in wet and dry seasons. Interactions between grass 
species were evaluated in a pot experiment in which the two species were grown either 
together or separately. The results revealed that each grass species was associated with a 
distinct bacterial community under both conditions. The effects of conversion to pasture 
and reforestation were evaluated at a private farm near the city of Paracatu, Minas 
Gerais. Soil samples were collected in: 1) a Cerrado sentido restrito area, 2) a pasture 
that was in use, and 3) a pasture planted with tree species. We found that nutrient 
concentrations differed among the three soil areas. In addition, pyrosequencing analysis 
revealed that bacterial communities differed among soil areas and between wet and dry 
seasons. The most abundant phyla (Acidobacteria and Planctomycetes) showed the 
greatest differences overall; among the less abundant phyla, Armatimonadetes showed 
the greatest differences. The results indicate that changes induced by the addition of 
nutrients and biological invasion in native Cerrado areas as well as the conversion into 
grassland affects the abundance and composition of soil bacterial communities and that 




1. INTRODUÇÃO GERAL 
 
O Brasil possui a maior biodiversidade do planeta, sendo considerado o mais 
rico entre os países detentores de megadiversidade (MMA, 1998). O Cerrado é o 
segundo maior bioma brasileiro, ocupando aproximadamente, 1,8 milhões km2 e 
compreende um gradiente de fitofisionomias campestres, savânicas e florestais que 
dominam o Centro-Oeste brasileiro (SANO & ALMEIDA, 2008). É considerado um 
dos “hotspots” mundiais de biodiversidade em função de sua riqueza de espécies, alto 
nível de endemismos e perda de habitats (MYERS et al., 2000).  
A conversão de áreas nativas de Cerrado em agrícolas tem aumentado 
significativamente nos últimos 40 anos. Estima-se que mais da metade dos 2 milhões de 
quilômetros quadrados, originalmente ocupados por vegetação de Cerrado, tenha sido 
transformada em pastagens, campos de cultivo, assentamentos urbanos e áreas 
degradadas. Considerando a área original de 204 milhões de hectares, o bioma já perdeu 
47,84% de sua cobertura de vegetação até 2008. Avaliada pelo “Projeto de 
Monitoramento do Desmatamento nos Biomas Brasileiros por Satélite” (projeto de 
cooperação técnica entre o Ministério do Meio Ambiente - MMA, o Instituto Brasileiro 
do Meio Ambiente e dos Recursos Naturais Renováveis – IBAMA e o Programa das 
Nações Unidas para o Desenvolvimento – PNUD), a área desmatada até 2002 foi de 
890.636 km², e, entre 2002 e 2008, esse valor foi acrescido de 85.074 km², o que 
equivale a valor médio anual de 14.179 km² (CRS/IBAMA, 2009). 
O uso da terra tem se caracterizado pelos sistemas de produção intensiva, com 
mecanização e utilização de elevadas doses de fertilizantes e pesticidas. A melhoria de 
aptidão agrícola do Cerrado não se limitou às estratégias de correção química do solo, 
mas também ao desenvolvimento e lançamento de novas variedades agrícolas, como por 
exemplo, a soja, (REZENDE, 2002).  
A busca de práticas agrícolas que proporcionem altas produtividades com 
sustentabilidade dos agroecossistemas tem sido um grande desafio. O conhecimento 
sobre o funcionamento biológico do solo do bioma Cerrado ainda é escasso, sendo uma 
necessidade a busca de bioindicadores que avaliem de modo eficaz, as alterações que 
ocorrem no solo e seus impactos sobre a composição e funcionamento da microbiota, 
indicando estratégias adequadas de conservação e manejo. (MENDES et al., 2012). 
2 
 
Comunidades microbianas estão diretamente envolvidas nos ciclos 
biogeoquímicos, entretanto nosso conhecimento sobre as mudanças em sua composição, 
diversidade e funcionalidade em regiões tropicais é ainda limitado. 
O manejo do solo para cultivo altera a cobertura vegetal e as propriedades 
físicas, químicas e biológicas, agindo diretamente sobre as comunidades microbianas. 
As alterações são refletidas na composição, atividade e biomassa da comunidade 
microbiana, pois sua permanência no ecossistema fica condicionada à sua habilidade de 
adaptação e resposta a essas mudanças ambientais (PEREIRA et al. ,1999). 
Recentemente têm se abordado os efeitos dessas alterações na estrutura e 
funcionamento das comunidades microbianas dos solos de cerrado (PEIXOTO et al., 
2002; PINTO et al., 2006; QUIRINO et al., 2009; BRESOLIN et al., 2010; CASTRO et 
al., 2011; ARAÚJO et al., 2012; MENDES et al., 2012).  
Os microrganismos vêm evoluindo há aproximadamente 4 bilhões de anos, e até 
2 bilhões de anos atrás eram a única forma de vida na Terra (WARD, 1998). Em virtude 
da sua longa história evolutiva e da necessidade de adaptação aos mais distintos 
ambientes, os microrganismos acumularam uma impressionante diversidade genética 
(WARD, 1998). Os microrganismos representam o repertório mais rico em diversidade 
química e molecular na natureza, constituindo a base de processos ecológicos, além de 
manterem relações vitais entre si e com os organismos superiores (HUNTER-CEVERA, 
1998). Entretanto, a diversidade de microrganismos é tão grande quanto desconhecida. 
Os estudos microbiológicos continuam descobrindo níveis inesperados de diversidade 
microbiana em ambientes incomuns, como biofilmes em chuveiros (FEAZEL et al., 
2009), na troposfera (BOWERS et al., 2009) e dentro de rochas provenientes da 
Antartica (CARY et al., 2010). Um grama de solo pode conter 10 bilhões de 
microrganismos, representando milhares de espécies (ROSSELÓ- MORA & AMANN, 
2001). A principal razão para nosso pouco conhecimento é que, até pouco tempo atrás, 
os microrganismos tinham que ser cultivados para serem identificados (PACE, 1996) e, 
além disso, o tamanho microscópico dos microrganismos, a frequência de ocorrência 
das populações, a sazonalidade, e em muitos casos, a dependência de hospedeiros e/ou 
substratos específicos para sua sobrevivência e multiplicação também eram importantes 
limitações (TORSVIK & ØVREÅS, 2002). Hoje em dia, com o aperfeiçoamento de 




Nos ecossistemas naturais, a cobertura vegetal permanente proporciona proteção 
contínua do solo, além de adicionar nutrientes e matéria orgânica, principalmente 
através de seus resíduos. Seus efeitos sobre a comunidade microbiana podem interagir 
com os efeitos provocados pelas flutuações hídricas e térmicas que ocorrem durante o 
ano, influenciando em menor ou maior grau as comunidades microbianas, através da 
determinação da atividade e das taxas de crescimento das diversas populações na 
comunidade microbiana. Em agroecossistemas, o preparo e o cultivo do solo 
influenciam a comunidade microbiana, principalmente através de alterações na aeração 
e na disponibilidade de nutrientes do solo. 
Em um agroecossistema, a variação da diversidade microbiana ao longo das 
estações do ano ainda não é bem compreendida, já que em cada estação parece ocorrer 
uma comunidade microbiana dominante acompanhada de outras pouco abundantes que, 
muitas vezes, estão abaixo do nível de detecção dos métodos de avaliação (TORSVIK 
& ØVREÅS, 2002). Tais variações estão diretamente ligadas ao regime hídrico e ao 
clima da região, à estrutura e ao manejo do solo, e ao teor e à qualidade dos resíduos 
vegetais aportados (TIEDJE et al., 2001). Um solo com teor elevado de matéria 
orgânica tende a manter a população microbiana mais estável ao longo do ano, 
provavelmente, em decorrência da riqueza de nichos ecológicos, pela heterogeneidade 
das fontes de carbono (GRAYSTON et al., 2001). 
A calagem e a adubação são alternativas técnicas utilizadas para corrigir a 
elevada acidez e a baixa fertilidade dos solos do Cerrado. Entretanto, as alterações do 
pH e da disponibilidade de nutrientes podem influenciar a comunidade microbiana de 
maneira direta através da atuação sobre processos microbianos, fisiológicos e 
bioquímicos específicos, ou indiretamente através da disponibilidade de nutrientes e da 
neutralização de elementos tóxicos (KAMEL et al., 1989). Mudanças causadas pelo 
homem no ciclo do N são particularmente importantes devido ao fato de que adição de 
N altera substancialmente a composição, a produtividade e outras propriedades do 
ecossistema (VITOUSEK et al., 1997). A disponibilidade de nitrogênio (N), para 
produtores primários parece ser particularmente sensível à composição da comunidade 
de plantas. 
O aumento dos níveis de deposição de nitrogênio, associado à indústria e a 
agricultura, pode conduzir os solos em direção a um nível tóxico de acidificação, de 
redução do crescimento das plantas, além de poluir as águas superficiais. Este aumento 
tem o potencial de afetar diretamente os microrganismos do solo, pois altera a 
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interações competitivas entre as plantas. Os efeitos no nitrogênio nos microrganismos 
do solo podem se manifestar de maneira indireta, em particular, no caso dos fungos, 
onde estaria alterando a relação simbiótica com raízes de plantas (BRADLEY et al., 
2006). Estudos têm mostrado que a natureza e a quantidade de fertilizantes usados 
afetam a atividade enzimática microbiana, principalmente envolvendo as enzimas 
degradadoras de lignina e modificam a composição microbiana do solo (BARDGETT et 
al.,1999, PEIXOTO et al., 2010).  
As mudanças ocorridas nos ecossistemas sejam para o manejo do solo para 
cultivo ou através das mudanças ambientais globais, facilitam a entrada de espécies 
vegetais com alto poder de colonização, conhecidas como espécies invasoras. Estas 
espécies possuem a característica de alterar as funções do ecossistema.  
O rápido avanço das espécies invasoras torna a invasão biológica, juntamente 
com as mudanças antrópicas nas paisagens naturais e as alterações na atmosfera, os 
maiores agentes das mudanças globais (MACK et al., 2000). O estabelecimento, 
naturalização e expansão das espécies invasoras são responsáveis por grandes mudanças 
na composição das espécies, estrutura das comunidades e nas principais funções dos 
ecossistemas naturais (MACDONALD, 1988; VITOUSEK et al., 1997; D´ANTONIO 
& MEYERSON, 2002). 
A invasão por espécies exóticas sejam animais ou vegetais, representam um 
grave problema para o funcionamento dos ecossistemas naturais e ameaça a manutenção 
da diversidade biológica (BOSSARD et al. 2000). Os efeitos da invasão biológica 
podem ser classificados em três níveis: 1- indivíduo (ex: redução do crescimento ou 
reprodução); 2- tamanho da população, estrutura, composição genética (ex: extinção), e 
3- composição da comunidade e estrutura, e processos do ecossistema (ex: ciclagem de 
nutrientes) (BYERS et al., 2002). 
No território brasileiro, a introdução das gramíneas de origem africana 
Andropogon gayanus Kunth, Brachiaria decumbens Staf Hyparrhenia rufa (Ness) 
Stapf. e Melinis minutiflora (capim gordura) ocorreu acidentalmente, ou para fins 
comerciais, e essas gramíneas se espalharam por grandes extensões de ecossistemas 
naturais deslocando espécies nativas graças a sua agressividade e o grande poder 
competitivo (EITEN & GOODLAND, 1979). 
O capim-gordura (Melinis minutiflora) é uma invasora extremamente agressiva 
que compete com sucesso com a flora nativa. É capaz de invadir áreas naturais e de 
descaracterizar em poucos anos a fisionomia da vegetação original (FILGUEIRAS, 
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1990). Na região do Cerrado, o capim-gordura é uma das principais espécies invasoras 
e, devido ao seu potencial adaptativo, tem se tornado um grande problema em Unidades 
de Conservação (PIVELLO et al., 1999a; 1999b).  
A região do Cerrado foi marcada por grandes investimentos para formação de 
pastagens plantadas na década de 70 (EITEN & GOODLAND, 1979; ANDRADE, 
1986). Neste período, iniciou-se um programa de substituição do capim-gordura por 
gramíneas mais produtivas, principalmente as espécies do gênero Brachiaria (B. 
decumbens, B. humidicola, B. brizantha).  
A abertura de novas áreas para agricultura e o abandono de áreas degradadas 
estaria favorecendo o estabelecimento de espécies vegetais invasoras na região do 
Cerrado. Pesquisas mostram que 70% das pastagens brasileiras estão em processo de 
degradação, principalmente no cerrado, áreas de transição e na Amazônia, o que afeta a 
produtividade e a sustentabilidade da pecuária nacional. As estimativas para o Brasil 
chegam em 70 milhões de hectares de pastagens degradadas (FAO 2008). O 
desenvolvimento de tecnologias para recuperar áreas de pastagens abandonadas e 
degradadas, tais como o uso de sistemas agroflorestais, serve como alternativa para 
minimizar a pressão de desmatamento sobre novas áreas, e proporcionar 
desenvolvimento social, econômica e ecologicamente sustentável para os agricultores 
(DIAS-FILHO, 2006). 
Em 2003, os imóveis rurais no Brasil ocupavam 49,1% da área terrestre total do 
país, com o Centro-Oeste (principalmente Cerrado) representando a maior proporção 
(32% da área total do país), e com a maior área média de propriedades rurais em todo o 
país (397,2 ha). O número de propriedades rurais foi estimado em 1.032 milhões nos 11 
estados do Cerrado, com cerca de 795 mil de agricultores familiares. A atividade 
agrícola deverá continuar aumentando na região do Cerrado por algum tempo, dado que 
ainda possui áreas muito grandes com potencial agrícola e florestal. Essas áreas tendem 
a se tornar gradualmente mais acessíveis e, portanto, mais atraentes para o investimento. 
Esse panorama ressalta a importância da participação do setor privado e proprietários 
rurais em estratégias de conservação para o Cerrado. 
Segundo o Código Florestal Brasileiro (art. 12), “imóveis rurais devem manter 
área com cobertura de vegetação nativa, a título de Reserva Legal, sem prejuízo da 
aplicação das normas sobre as Áreas de Preservação Permanente”, com a função de 
assegurar o uso econômico de modo sustentável dos recursos naturais do imóvel rural, 
auxiliar a conservação e a reabilitação dos processos ecológicos e promover a 
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conservação da biodiversidade, bem como o abrigo e a proteção da fauna silvestre e da 
flora nativa. Para imóveis situados em área de Cerrado, a faixa de preservação deve ser 
de 20% da área total da propriedade (35% em área de transição com a Amazônia). 
Entretanto, na grande maioria das propriedades a utilização inadequada de áreas de 
Reserva Legal torna a recuperação dessas áreas um importante fator na reabilitação de 
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2. OBJETIVO GERAL E ESTRUTURA DA TESE 
 
Em face dos aspectos acima apresentados, o objetivo geral da presente tese é 
avaliar os efeitos de alterações em ecossistemas de Cerrado sobre a diversidade 
bacteriana do solo. Os resultados são apresentados em três capítulos, estruturados da 
seguinte forma: 
Capítulo 1 - Diversidade microbiana do solo em parcelas de cerrado sentido restrito 
submetidas à adição de nutrientes 
Capítulo 2 – Efeitos da invasão por gramíneas exóticas sobre as comunidades 
microbianas do solo  
Capítulo 3 – Efeitos do plantio de arbóreas em uma pastagem sobre a comunidade 





DIVERSIDADE BACTERIANA DO SOLO EM PARCELAS DE CERRADO 




O objetivo deste trabalho foi avaliar os efeitos de longa-duração de acréscimo de 
nutrientes e do efeito da sazonalidade da precipitação na comunidade bacteriana do solo 
em uma área de cerrado sentido restrito, localizada na Reserva Ecológica do IBGE 
RECOR/ IBGE). Cinco tratamentos foram comparados quanto à adição de nutrientes: 
controle (sem acréscimo de nutrientes), cálcio (Ca), nitrogênio (N), nitrogênio e fósforo 
(NP) e fósforo (P). Nós examinamos como a estrutura da comunidade bacteriana muda 
através da adição de nutrientes e se essas mudanças são semelhantes em parcelas de 
tratamentos diferentes e em diferentes estações do ano (seca e chuvosa). A composição 
da comunidade microbiana foi determinada pela técnica de pirosequenciamento do gene 
16S rDNA, com primers específicos para bactérias. A comunidade bacteriana foi 
significativamente afetada pela adição de nutrientes, especialmente quando Ca foi 
adicionado. A sazonalidade foi outro fator de diferenciação entre as comunidades dos 
tratamentos. Um total de 18 filos foi identificado nos cinco tratamentos. Dez filos 
(AD3, Acidobacteria, Actinobacteria, Bacterioidetes, Chloroflexi, Firmicutes, 
Planctomycetes, Proteobacteria, Verrumicrobia e WPS-2) foram considerados 
abundantes com frequência de sequencias maior que 1% e sete filos foram considerados 
em menor abundância, com frequência de sequências inferior a 1% (Armatimonadetes, 
Chlamydiae, Elusimicrobia, Gemmatimonadetes, BRC1, TM6, TM7). Acidobacteria, o 
grupo de bactérias não classificadas e o filo Proteobacteria, foram os mais abundantes 
nos cinco tratamentos, enquanto que o filo Acidobacteria foi o mais abundante nas duas 
estações. Sequências correspondentes a dois grupos do filo Acidobacteria 
(Chloroacidobacteria e Solibacteres) e um grupo representativo de não classificadas 
também foi identificado nas parcelas controle. Mudanças na comunidade bacteriana em 
resposta ao tratamento de adição de nutrientes foram relatadas pela presença/ausência 





The objective of this work was to evaluate the long-term effects of nutrient additions 
and seasonality of rainfall on the soil bacterial community of a Brazilian savanna. Five 
treatments were compared: control (without nutrient additions), calcium only (Ca), 
nitrogen only (N), nitrogen and phosphorus (NP) and phosphorus only (P) additions. 
We examined how the soil bacterial community structure changes with the addition of 
nutrients, whether these changes are similar across plots from different treatments and 
in different seasons (wet and dry). Microbial community composition was determined 
by barcoded pyrosequencing of the 16S rDNA gene employing a primer set that 
captures bacteria. The bacterial community was significantly affected by nutrient 
additions especially when Ca was added. Seasonality was another factor to differentiate 
bacterial communities in all treatments. A total of 18 phyla were identified in the five 
treatments. Ten phyla (AD3, Acidobacteria, Actinobacteria, Bacterioidetes, Chloroflexi, 
Firmicutes, Planctomycetes, Proteobacteria, Verrumicrobia and WPS-2) were 
considered abundant with sequence frequencies above 1% and seven phyla were 
considered low abundance with sequence frequencies below 1% (Armatimonadetes, 
Chlamydiae, Elusimicrobia, Gemmatimonadetes, BRC1, TM6 and TM7). 
Acidobacteria, the group of "unclassified bacteria" and phylum Proteobacteria, were the 
most abundant in the five treatments, whereas the phylum Acidobacteria was the most 
abundant in both seasons. Sequences corresponding to two groups of the phylum 
Acidobacteria (Chloroacidobacteria and Solibacteres) and a representative group not 
classified were also identified in the control plots. Changes in the bacterial community 
in response to the treatments were related to the presence/absence of certain groups and 





O uso da terra no Cerrado é caracterizado pela agricultura intensiva e 
mecanizada, utilizando grandes quantidades de fertilizantes e pesticidas. Em conjunto 
com a perda de habitats e com a mudança climática antrópica, a deposição atmosférica 
de nitrogênio (N) é um dos fatores determinantes da perda de biodiversidade em 
diferentes ecossistemas do mundo (BOBBKIN et al., 2010) O aumento na deposição de 
N representa uma grande ameaça ecológica uma vez que a disponibilidade de nutrientes 
é fator chave na determinação da composição da comunidade vegetal. Adicionalmente, 
a estabilidade da vegetação em muitos ecossistemas, sobretudo na região tropical, é 
dependente principalmente da baixa fertilidade do solo. Um experimento de longa 
duração em uma área de cerrado nativo mostrou diminuição da diversidade de plantas 
lenhosas e herbáceas como resultado do aumento da disponibilidade de nutrientes com o 
favorecimento de algumas espécies (JACOBSON et al., 2010 e BUSTAMANTE et al., 
2011, respectivamente). No mesmo experimento, foram observadas alterações das taxas 
de decomposição (JACOBSON et al., 2010). No entanto, tais alterações na composição 
da comunidade vegetal e em processos biogeoquímicos no Cerrado ainda não foram 
associadas a alterações na diversidade bacteriana do solo. 
A comunidade microbiana do solo é parte fundamental dos ciclos 
biogeoquímicos (PAUL & CLARK, 1996) e alterações na cobertura vegetal e manejo 
no solo podem afetar a atividade e a diversidade microbiana.  
As modificações ambientais provocadas pela flutuação estacional das condições 
climáticas também podem influenciar as populações na comunidade microbiana 
(WARDLE & PARKINSON, 1990). Em ecossistemas naturais, a cobertura vegetal 
permanente proporciona proteção contínua do solo, além de adicionar matéria orgânica 
e nutrientes. Seus efeitos sobre a comunidade microbiana podem interagir com os 
efeitos provocados pelas flutuações hídricas e térmicas que ocorrem durante o ano, 
influenciando em menor ou maior grau as populações microbianas, através da 
determinação da atividade e das taxas de crescimento das diversas populações na 
comunidade microbiana (TSAI et al., 1992). 
Em sistemas cultivados, o preparo do solo influencia as populações da 
comunidade microbiana, principalmente através de alterações na estrutura (aeração) e 
química do solo (pH e disponibilidade de nutrientes). Alterações do pH podem 
influenciar a comunidade microbiana de maneira direta através da atuação sobre 
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processos microbianos, ou indiretamente através da disponibilidade de nutrientes 
(KAMEL et al., 1989). O equilíbrio dinâmico das populações na comunidade 
microbiana do solo também pode sofrer modificações influenciadas pelas interações 
benéficas e/ou antagônicas dos microrganismos, determinando a composição qualitativa 
e quantitativa da comunidade (RAVERKAR & KONDE, 1988). 
O aumento da disponibilidade de nutrientes afeta a qualidade e produtividade 
das plantas e os efeitos dos fertilizantes nos organismos do solo estão relacionados à 
qualidade e quantidade do material vegetal que entra no solo (DE VRIES et al., 2006). 
Microrganismos têm mostrado menor diversidade funcional em pastagens manejadas 
fertilizadas com N. A entrada de fertilizantes torna-se um recurso prontamente 
disponível aos saprófitos primários, especialmente bactérias e para alguns nematóides 
oportunísticos. Por outro lado a fertilização por nitrogênio por longos períodos alterou a 
comunidade fúngica de ectomicorrizas e aumentou a dominância da área por Russula 
spp (AVIS et al. ,2003)  
Estudos anteriores conduzidos em áreas de Cerrado indicaram forte influência da 
sazonalidade da precipitação sobre as comunidades microbianas do solo (BRESOLIN et 
al., 2010; VIANA et al., 2011; MENDES et al., 2012). A água é um componente 
indispensável para o desenvolvimento dos processos metabólicos no solo, com efeitos 
tantos físicos quanto químicos. Quando a água é abundante, torna mais fácil o transporte 
de nutrientes solúveis e o movimento de microrganismos móveis ou predadores; quando 
escassa, dificulta as trocas gasosas com a atmosfera externa e renovação do oxigênio. A 
inércia termal da água também é um importante tampão contra os efeitos das altas 
temperaturas. A atividade microbiológica diminui com a restrição da água e alguns 
microrganismos são mais sensíveis do que outros. Segundo Robert & Schmit (1982), a 
atividade de grupos de bactérias é mais afetada que a de fungos. Bactérias Gram-
negativas são mais sensíveis que as Gram-positivas devido a sua parede celular. 
Actinomicetos e cianobactérias são mais resistentes que a média dos microrganismos. 
Em geral, fixadoras de nitrogênio atmosférico são afetadas com pouca redução no 
conteúdo de água disponível.  
A intensidade da mortalidade de microrganismos de solo com secas severas pode 
ser aumentada com a duração do período sem umidade e com a variação abrupta da 
temperatura. A taxa de sobrevivência dos microrganismos irá depender do estado 
fisiológico em que estes se encontram. Este efeito pode ser atenuado quando o solo é 
rico em húmus (DAVET, 2004). No entanto, em regiões semi-áridas, quando o solo é 
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regularmente submetido a intensas e prolongadas secas, a comunidade microbiana 
parece ter adquirido resistência e responde rapidamente à oferta de condições favoráveis 
(VAN GESTEL et al., 1993). 
A heterogeneidade temporal e espacial de recursos e da biota do solo são 
importantes fatores para compreender os efeitos dos pulsos de água nos ciclos 
biogeoquímicos de ecossistemas áridos e semiáridos (AUSTIN et al., 2004). A 
distribuição descontínua da vegetação nesses ambientes resulta em “ilhas de fertilidade” 
tornando a distribuição de água e nutrientes desigual. Além da heterogeneidade 
espacial, a fauna do solo difere em suas respostas ao solo seco e aos pulsos de água, 
sugerindo que os pulsos de água disponíveis possam servir como um mecanismo de 
seleção nos ecossistemas áridos e semiáridos para organismos com alta resistência a 
oscilações entre úmido / seco. Experimentos em vaso indicaram, através da análise de 
fosfolipídeos, que as comunidades microbianas do solo são afetadas pela 
disponibilidade tanto de água quanto de carbono, mas mais à presença ou ausência de 
adições de carbono do que ao tipo de substrato (DRENOVSKY et al., 2004). A razão 
entre fungos: bactéria também foi modificada quando a quantidade de água foi 
diminuída, em função da redução das populações de fungos. 
Adicionalmente, interações entre plantas e microrganismos podem alterar 
respostas ao estresse hídrico. Marulanda et al. (2009) avaliaram experimentalmente a 
efetividade de bactérias na estimulação do crescimento de plantas e sua tolerância à 
seca. A tolerância das plantas de Trifolium à seca foi observada em plantas inoculadas 
por bactérias, onde estas estariam favorecendo a habilidade das plantas em aumentar seu 
conteúdo de água. O crescimento do sistema radicular de Trifolium seria favorecido 
pelo ácido indol acético (AIA) produzido pelas bactérias. Duas espécies de árvores 
mediterrâneas, Pinus halepensis e Quercus coccifera, inoculadas com Pseudomonas 
fluorescens apresentaram resposta à seca influenciada pela associação com 
microrganismos. Entretanto, a magnitude e o sinal das respostas dependeram da 
estratégia do uso de água por estas espécies (RINCÓN et al., 2008). 
Considerando as respostas anteriormente observadas da entrada de nutrientes 
sobre a diversidade de espécies lenhosas e herbáceas em uma área de cerrado, coloca-se 
a pergunta se a comunidade bacteriana de solo também é afetada em termos de 
diversidade e se o aumento da disponibilidade de nutrientes altera a sua resposta à seca 
sazonal. Nesse sentido, o presente estudo teve como objetivo: 
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Descrever e comparar a diversidade da comunidade bacteriana dos solos em 
parcelas experimentais de cerrado sentido restrito submetido a diferentes tratamentos de 
adição de nutrientes bem como as interações entre as respostas aos tratamentos e à 
sazonalidade da precipitação.  
 
As seguintes hipóteses foram formuladas: 
 
1. A entrada de nutrientes via fertilização afeta a comunidade bacteriana de solo 
em área de cerrado nativo em função do aumento da disponibilidade de 
nutrientes no solo;  
2. A sazonalidade bem marcada da precipitação no bioma Cerrado ocasiona 
mudanças nas comunidades microbianas de solo em função dos efeitos sobre as 
características químicas do solo.  
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2. MATERIAL E MÉTODOS 
 
2.1.Descrição da área de estudo 
 
A área de estudo localiza-se na Reserva Ecológica do Instituto Brasileiro de 
Geografia e Estatística (RECOR / IBGE) (Figura 1), localizada a 35 km ao sul do centro 
de Brasília, D. F., km 0 da BR – 251 (15° 55’ S, 47° 51’ W), a uma altitude média de 
1100 m, ocupando uma área de 1350 ha (Figura 1). O clima, segundo a classificação de 
Köppen, é tropical (Aw), com precipitação anual média entre 1100 a 1600 mm com 
duas estações bem definidas: seca e chuvosa. A estação seca ocorre de maio a setembro 
e a chuvosa de outubro a abril, quando ocorre mais de 90% da precipitação anual. As 
parcelas do estudo fazem parte do projeto “Estudo dos Efeitos das Mudanças Globais 
que Determinam a Estrutura e o Funcionamento de Ecossistemas de Cerrado” (IAI-
PRONEX). O projeto foi implantado na RECOR desde 1998.  
A vegetação da área de estudo é caracterizada como cerrado sentido restrito, 
formação fisionômica vegetal que caracteriza os cerrados do Brasil Central, ocupando 
aproximadamente 43% da região (EITEN, 1972). Já o solo da área é classificado como 
Latossolo Vermelho (distróficos, profundos e bem drenados e com minerais argilosos 
do tipo 1:1 com predomínio de óxidos de ferro e alumínio) (HARIDASAN, 1994). 
 
2.2.Delineamento do experimento 
 
O delineamento experimental foi o de blocos inteiramente casualizados onde as 
parcelas experimentais foram fertilizadas com nitrogênio, fósforo, cálcio e a 
combinação de nitrogênio com fósforo (Figura 2). Os tratamentos foram replicados 
quatro vezes em parcelas de 225 m2 separadas por uma distância mínima de 10 m. 
Os tratamentos foram divididos em controle (sem adubação), +N (adição de 
(NH4)2SO4), +P (adição de Ca (H2PO4)2 + CaSO4.2H2O – superfosfato simples 20%) e 
+NP (adição de sulfato de amônio e superfosfato simples 20%) aplicados no solo à 
lanço, sobre a serapilheira, em quantidades iguais em sub-parcelas de 5x5 m, duas vezes 
ao ano (no início e final da estação chuvosa). Anualmente, entre 1998 e 2006, foram 
adicionados 100 kg de N, 100 kg de P e 100 kg de N + 100 kg de P por hectare. As 
calagens (tratamento Ca) foram realizadas através da adição de 60% de calcário 
dolomítico (CaO+MgO) + 40% de gesso agrícola (CaSO4.2H2O) (4 t.ha.ano-1) uma vez 
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por ano no início da estação chuvosa, também aplicados no solo à lanço sobre a 
serapilheira. A aplicação em duas épocas teve a finalidade de propiciar uma menor 
perda dos nutrientes pelo sistema.  
Ocorreram duas queimadas acidentais na área, a primeira em 1994, antes do 
início do projeto e a segunda em 2005, sete anos após o estabelecimento do estudo. A 







Figura 1. Mapa de vegetação da Reserva Ecológica do IBGE (RECOR-IBGE). O 





Figura 2. Mapa das parcelas do projeto “Estudo dos Efeitos das Mudanças Globais que 
Determinam a Estrutura e o Funcionamento de Ecossistemas de Cerrado”, localizado na 
Reserva Ecológica do IBGE (RECOR-IBGE) onde foi realizado o presente estudo. 
Legenda: C – parcelas controle; Ca – parcelas cálcio; N- parcelas nitrogênio; NP – 
parcelas nitrogênio + fósforo; P- parcelas fósforo. 
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2.3.Coletas das amostras de solo 
 
As parcelas do tratamento de fertilização foram amostradas ao longo do ano de 
2009, para que se fosse possível abranger as duas estações, seca e chuvosa e os períodos 
de transição entre elas, seca/chuvosa e chuvosa/seca. As amostras de solo foram 
coletadas com o auxílio de tubos de PVC com 10 cm de diâmetro e no intervalo de 
profundidade entre 0-10 cm. 
As amostras foram compostas por seis pontos ao acaso dentro de cada parcela do 
tratamento a ser amostrado. Assim para cada tratamento temos quatro amostras 
compostas independentes. 
Após as coletas, em campo, as amostras destinadas às análises moleculares, pH e 
análise de nutrientes foram acondicionadas em sacos plásticos e mantidas refrigeradas. 
Para determinação do conteúdo gravimétrico as amostras foram acondicionadas em latas 
de alumínio e vedadas. 
Ao chegar ao laboratório, as amostras destinadas às análises moleculares foram 
peneiradas através de malha de 2 mm, fracionadas em pequenas quantidades e 
congeladas em freezer -20°C. As amostras utilizadas para determinação de pH e análise 
de nutrientes foram peneiradas, secas em temperatura ambiente e armazenadas para as 
análises. 
 
2.4. Análises físico-químicas do solo  
 
 Os valores de pH do solo foram obtidos em água destilada e em solução de 
CaCl2 (0,01 M) na proporção 1:2,5. Após a agitação com bastão de vidro e repouso por 
30 minutos foi realizada a leitura do pH, com auxílio de um potenciômetro. 
 As análises químicas do solo foram realizadas na Universidade Federal de 
Viçosa (UFV-MG), no laboratório de Solos Florestais. Os elementos P, K foram 
extraídos com o extrator Mehlich1 e os elementos Ca, Mg e Al com o extrator KCl 
(1mol/L). O carbono orgânico foi determinado pelo método Walkley-Black. A 
concentração de P disponível foi determinada por colorimetria, K trocável por 
fotometria de chama, Ca e Mg trocáveis por espectrofotometria de absorção atômica. O 
elemento Al por titulometria. As análises realizadas seguiram o protocolo estabelecido 
por EMBRAPA (1997). 
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A extração de N-NO-3 e N-NH4 + nas amostras de solo foi realizada pesando-se 
2,0 g de solo fresco, adicionando-se 25 ml de KCl 2,0 M e agitando por 1 hora. Após a 
agitação, o extrato foi deixado em repouso durante a noite para posterior filtração do 
sobrenadante.  
A determinação das concentrações de N-NO-3 e N-NH4+ foi realizada por 
espectrofotometria. As leituras de N-NO-3 foram realizadas nos comprimentos de onda: 
218, 228, 254 e 280 nm (MEIER, 1991). A concentração de N-NH4 + foi determinada 
pelo método de Nessler após leitura no comprimento de onda 425 nm. 
O teor gravimétrico de água no solo foi determinado pela diferença entre o peso 
fresco e o peso seco do solo, após secagem em estufa a 105° C até peso constante.  
 A análise de textura das amostras de solo foi realizada com o método do 
densímetro (BOUYOUCOS, 1926). 
 
2.5. Análise da comunidade bacteriana do solo 
 
A extração de DNA total das amostras de solo foi feita através do kit FastDNA 
SPIN para extração de DNA de microrganismos em amostra de solo, marca MP Bio, 
seguindo o protocolo recomendado pelo fabricante, com uso do equipamento Fast Prep® 
24 (MP Bio, USA). O produto da extração foi avaliado por eletroforese em gel de 
agarose 0,8 % contendo brometo de etídeo (2μg/ml) e o seu tamanho estimado por 
comparação com o marcador 1kb plus ladder (USB-EUA). 
Foram selecionadas três amostras aleatoriamente por tratamento e mantidas para 
as estações, chuvosa e seca (agosto e dezembro de 2009), para serem enviadas ao 
laboratório para pirosequenciamento. Selecionamos somente três amostras devido ao 
elevado custo financeiro para sequenciarmos todas as réplicas. As amostras 
selecionadas foram: tratamento controle, parcelas 5, 11 e 21; tratamento cálcio, parcelas 
3, 12 e 20; tratamento nitrogênio, parcelas 2, 10 e 14; tratamento nitrogênio+fósforo, 
parcelas 6, 8 e 16 e tratamento fósforo, parcelas 4, 15 e 19. 
Para as análises de pirosequenciamento, os fragmentos de 16S rDNA das 
amostras de solo de cada tratamento (cerrado controle, parcela com cálcio, parcela com 
fósforo, parcela com nitrogênio e parcela com nitrogênio e fósforo) foram amplificados 
utilizando-se os oligonucleotídeos iniciadores que flanqueiam as regiões hipervariáveis 
V5 a V9 do 16S rDNA (ARMOUGON & RAOULT, 2009). Os pares de 
oligonucleotídeos iniciadores utilizados foram 787F (5’- ATTAGATACCCNGGTAG - 
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3’) e 1492 R (5’- GNTACCTTGTTACGACTT - 3’), com os adaptadores A ou B da 
454 Life Science’s - (ROESCH et al., 2007). 
A amplificação por PCR das sequências de 16S rDNA com 20 μl de volume 
total de reação foi realizada através do protocolo: tampão de Taq polimerase 1X 
(Invitrogen); 3,0 mM de MgCl2; 10 ρmol de cada oligonucleotídeo iniciador, 0,25 mM 
de dNTPs;1,5U de Taq DNA polimerase (Invitrogen), 1 μl de DNA. As concentrações 
das amostras de DNA variaram entre 1,08 ng/µl a 6,75 ng/µl em 25 µl. A amplificação 
foi realizada utilizando desnaturação inicial de 3 min a 95ºC, seguido por 25 ciclos com 
desnaturação por 30 segundos a 95ºC, anelamento por 30 segundos a 58ºC e extensão 
por 1,4 minutos a 72 ºC, seguido por uma extensão final de 7 minutos a 72ºC e 
resfriamento a 10ºC. Os amplicons foram sequenciados por meio do sequenciador de 
nova geração GS FLX Titanium (454 Sequencing Center, Brandford, USA). 
O processamento dos dados foi realizado por meio do pipeline Qiime 
(CAPORASO et al., 2010). Sequências menores que 130 bp e com índice de qualidade 
inferior a 30 foram removidas. As sequências foram separadas por amostras através dos 
barcodes com 10 pb e depois agrupadas em filotipos usando Cd-hit (LI & GODZIK, 
2006) com limiar de ≥ 97% de similaridade entre as sequências. Sequências 
representativas foram classificadas usando Uclust contra o conjunto de dados básicos do 
RDP (Ribosomal Database Project). Os testes estatísticos sobre as diferenças 
taxonômicas entre as amostras foram calculados por meio do programa STAMP 
(PARKS & BEIKO, 2010). 
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2.6. Análises estatísticas 
 
O modelo linear misto proposto por Laird & Ware (1982) foi utilizado para 
análise dos dados. 
Os dados relativos às análises de solo, como pH, conteúdo gravimétrico de água, 
nitrato e amônio disponíveis e nutrientes foram testados quanto à sua normalidade e 
homocedacidade. Tais verificações foram feitas através das análises dos gráficos de 
resíduos gerados. 
Usamos o fator ‘estação’ como fixo, pois foram realizadas duas medições na 
mesma área em épocas diferentes e os parâmetros químicos como aleatórios. 
Diferenças a 5 % de probabilidade foram consideradas significativas. As análises 
estatísticas foram realizadas no programa R (versão 2.13.0, pacote NLME 2.13.2 - R 
Development Core Team 2008). 
O programa estatístico PAST (Paleontological Statistics Software Package for 




3.  RESULTADOS 
 
3.1.Características físico-químicas do solo 
 
A distribuição da precipitação acumulada no período de estudo (agosto de 2009 
a dezembro de 2009) está apresentada na Figura 3. No mês de agosto, até a data da 
coleta das amostras de solo (11/08/2009), a precipitação acumulada no mês foi de 0 
mm. Para o mês de dezembro, até a data da coleta das amostras de solo (15/12/2009), a 
precipitação acumulada no mês foi de 120,7 mm. 
O conteúdo gravimétrico de água no solo na profundidade 0-10 cm respondeu às 
variações da precipitação durante o ano (Figura 4) e foram detectadas diferenças 
significativas entres as amostras das estações seca e chuvosa. A umidade do solo variou 
de 16,9% (agosto 2009) a 44,8% (dezembro 2010) entre os tratamentos. Entretanto, não 
houve diferenças estatísticas entre os tratamentos. 
Com relação ao pH do solo, as amostras do tratamento com cálcio apresentaram 
os maiores valores médios em relação ao tratamento controle, variando de 6,0 a 6,8 em 
água e de 5,7 e 6,6 em CaCl2. Já os valores médios de pH nas amostras de solos dos 
demais tratamentos não diferiram significativamente entre si e variaram de 3,6 a 4,5 
(Figura 5 A e B). 
As maiores concentrações de N-NO-3 foram medidas em amostras dos 
tratamentos com cálcio, nitrogênio e nitrogênio+fósforo tanto na estação seca quanto na 
chuvosa. Não houve diferença significativa entre os tratamentos controle e fósforo 
(Figura 5 C). 
As maiores concentrações de N-NH4+ foram medidas nas amostras coletadas nos 
tratamentos com cálcio e com fósforo nas duas estações, seca e chuvosa (Figura 5 D). 
As concentrações de P disponível no solo dos tratamentos estudados foram 
significativamente maiores somente nos tratamentos nitrogênio+fósforo e fósforo, com 
variações entre 32,8 mg/dm3 a 63,0 mg/dm3. Para os outros tratamentos as variações 
foram de 2,3 mg/dm3 a 3,6 mg/dm3 (Figura 6 A). 
As concentrações de K disponível no solo foram maiores nas parcelas do 
tratamento com nitrogênio+fósforo e fósforo na estação chuvosa, com valores entre 31 
mg/dm3 e 40 mg/dm3. No tratamento com cálcio houve uma diminuição da 
concentração de K disponível nas duas estações quando comparadas aos outros 
tratamentos. Os valores médios para os tratamentos variaram entre 11 mg/dm3 e 33 
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mg/dm3 (Figura 6 B). Contrariamente, a concentração de Mg disponível no solo 
aumentou nas parcelas do tratamento com cálcio (Figura 6 C). Nas parcelas dos outros 
tratamentos, não houve diferenças significativas na concentração de Mg disponível. As 
concentrações de magnésio disponível no solo foram maiores nas parcelas do 
tratamento cálcio variando entre 5,2 mg/dm3  a 6,9 mg/dm3. Nos outros tratamentos não 
houve diferenças significativas com as concentrações variando entre 0,07 mg/dm3 e 0,17 
mg/dm3 (Figura 6 E). Assim, os valores de capacidade de troca catiônica (CTC) (Figura 
7 B) foram significativamente maiores nas parcelas do tratamento cálcio, variando entre 
8,0 cmolc/dm3 e 10,7 cmolc/dm3. Os valores nos demais tratamentos variaram de 1,0 
cmolc/dm3 a 2,3 cmolc/dm3. 
As concentrações de Al disponível no solo (Figura 6 D) foram maiores para as 
parcelas dos tratamentos nitrogênio e nitrogênio+fósforo. As parcelas do tratamento 
cálcio não apresentaram valores detectáveis para alumínio disponível no solo. Os 
valores médios encontrados para os outros tratamentos foram 0,9 mg/dm3 a 1,4 mg/dm3. 
Os valores dos teores de matéria orgânica (Figura 7 A) para os solos dos 
tratamentos analisados não apresentaram diferenças significativas, com valores entre 76 
g/kg a 84,5 g/kg. 
A análise dos componentes principais com os parâmetros químicos dos solos 
amostrados (Figura 8) separou as parcelas do tratamento cálcio e agrupou as parcelas 
controle no mesmo quadrante que os tratamentos de fósforo, nitrogênio e nitrogênio + 
fósforo. As parcelas do tratamento cálcio também se separam em quadrantes diferentes 
para as amostras coletadas nas estações chuvosa e seca. Os demais tratamentos também 























Figura 3. Distribuição da precipitação mensal (mm) durante o período de agosto de 
2009 a dezembro de 2009. Dados da estação climatológica da Reserva Ecológica do 
Instituto Brasileiro de Geografia e Estatística, em Brasília, DF. Os meses indicados com 
setas representam os meses das coletas utilizadas neste estudo. 
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Figura 4. Valores médios do teor de umidade no solo (%) obtidos em parcelas de 
cerrado sentido restrito submetidas à adição de nutrientes, no intervalo de 0 a 10 cm de 
profundidade do solo, entre agosto de 2009 a dezembro de 2009. As barras verticais 
representam o desvio padrão das médias (n=4). Legenda: C – parcelas controle; Ca – 





























































Figura 5. Valores médios de pH em H2O (A) e de pH em CaCl2 (B), concentrações de 
N-NO-3(mg/kg) (C) e N-NH+4 (mg/kg) (D) obtidos em parcelas de cerrado sentido 
restrito submetidas à adição de nutrientes, no intervalo de 0 a 10 cm de profundidade do 
solo, nos meses de agosto de 2009 e dezembro de 2009. As barras verticais representam 
os desvios padrão das médias (n=4). Diferenças significativas com o tratamento 
controle estão indicadas por asteriscos (* = 5 %). Legenda: C – parcelas controle; Ca – 



























































































Figura 6. Concentrações de P (A), K (B) (mg/dm3), Mg (C), Al (cmolc/dm3) (D) e Ca 
disponíveis (mg/dm3) (E) obtidas em parcelas de cerrado sentido restrito submetidas à 
adição de nutrientes, no intervalo de 0 a 10 cm de profundidade do solo, nos meses de 
agosto de 2009 e dezembro de 2009. As barras verticais representam os desvios padrão 
das médias (n=4). Diferenças significativas com o tratamento controle estão indicadas 
por asteriscos (* = 5 %). Legenda: C – parcelas controle; Ca – parcelas cálcio; N – 



























































Figura 7. Teor de matéria orgânica (g/kg) (A) e capacidade de troca catiônica 
(cmolc/dm3) (B) – obtidas em parcelas de cerrado sentido restrito submetidas à adição 
de nutrientes, no intervalo de 0 a 10 cm de profundidade do solo, nos meses de agosto 
de 2009 e dezembro de 2009. As barras verticais representam o desvio padrão das 
médias (n=4). Diferenças significativas com o tratamento controle estão indicadas por 
asteriscos (* = 5 %). Legenda: C – parcelas controle; Ca – parcelas cálcio; N – parcelas 









Figura 8. Análise dos componentes principais (PCA) com os parâmetros químicos dos solos analisados. Legenda: Cc- tratamento cerrado 
controle chuva; Cs- tratamento cerrado seca; Cac – tratamento cálcio chuva; Cas - tratamento cálcio seca; Nc- tratamento nitrogênio chuva; Ns – 
tratamento nitrogênio seca; NPc – tratamento nitrogênio+fósforo chuva; NPs – tratamento nitrogênio+fósforo seca; Pc- tratamento fósforo chuva; 















3.2. Análise da comunidade bacteriana do solo 
 
Após as análises de pirosequenciamento, foram obtidas aproximadamente 233 
000 sequências de alta qualidade para as parcelas dos solos analisados.  
Usando a classificação do RDP II (Ribosomal Database Project), com um índice 
de confiança de 95%, um total de 18 filos foi identificado nas amostras das parcelas 
experimentais. Dez filos (AD3, Acidobacteria, Actinobacteria, Bacterioidetes, 
Chloroflexi, Firmicutes, Planctomycetes, Proteobacteria, Verrumicrobia e WSP-2) 
foram considerados abundantes. Consideraram-se abundantes os filos com frequência 
maior que 1% e sete filos foram considerados pouco abundantes, com frequência menor 
que 1% (Armatimonadetes, Chlamydiae, Elusimicrobia, Gemmatimonadetes, BRC1, 
TM6, TM7). 
Entre os filos mais abundantes, o filo Acidobacteria, o grupo de “bactérias não 
classificadas” e o filo Proteobacteria apresentaram a maior abundância, nos cinco 
tratamentos analisados (Figura 9 A, B, C, D e E) sendo que o filo Acidobacteria foi o 
mais abundante nas duas estações. Foram encontradas também sequências 
correspondentes a dois grupos do filo Acidobacteria (Chloroacidobacteria e 
Solibacteres) e um grupo representativo (8,1%) não classificado. 
O filo Proteobacteria apresentou sequências das classes Alphaproteobacteria, 
Betaproteobacteria, Deltaproteobacteria e Gammaproteobacteria, além de sequências de 
Proteobacteria “não classificadas”, nas estações chuvosa e seca, nas parcelas de todos os 
tratamentos. Somente nas parcelas do tratamento com fósforo, o filo Proteobacteria 
apresentou maiores valores de abundância na estação seca. 
A abundância dos filos a partir do filo Proteobacteria variou entre os 
tratamentos. As parcelas dos tratamentos cerrado controle, nitrogênio e 
nitrogênio+fósforo apresentaram o filo AD3 como mais abundante após Proteobacteria. 
As classes ABS-6 e JG37-AG-4 do filo AD3 também apresentaram sequências nas 
amostras analisadas. Já nas parcelas dos tratamentos cálcio e fósforo, os filos mais 
abundantes após Proteobacteria foram Actinobacteria e Verrumicrobia, 
respectivamente. Sequências das classes de Spartobacteria e Verrumicrobiae também 
foram observadas, além de uma classe Verrumicrobia “não classificada”. 
Entre os filos pouco abundantes, os filos TM7 e Chlamydiae foram os mais 
representativos (Figura 10 A, B, C, D e E). Após esses filos, observou-se a seguinte 
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ordem decrescente em abudância: Armatimonadetes, Elusimicrobia, BRC1, TM6 e 
Gemmatimonadetes. 
Detectou-se também a presença de filos raros. O filo Gemmatimonadetes 
apresentou distribuição bem diferenciada entre os tratamentos. Nas parcelas do 
tratamento controle sua presença foi detectada nas duas estações, assim como nas 
parcelas do tratamento fósforo, mas com maior abundância na estação chuvosa. Já nas 
parcelas do tratamento cálcio esse filo foi detectado somente nas amostras da estação 
chuvosa ao contrário do observado nas parcelas dos tratamentos nitrogênio e nitrogênio 
+fósforo, onde o filo Gemmatimonadetes só foi detectado na estação seca. 
Adicionalmente, nas parcelas do tratamento cálcio não foi detectado o filo BRC1 em 
nenhuma das estações, chuvosa ou seca. 
Comparando-se as frequências relativas dos filos bacterianos dos cinco 
tratamentos analisados através do programa STAMP utilizando o teste ANOVA -Tukey-
Kramer, os filos mais abundantes que apresentaram diferenças significativas entre estes 
foram: Verrumicrobia, Acidobacteria, Planctomycetes e Proteobacteria (Figuras 11 e 
12). Para os filos menos abundantes, os filos foram Elusimicrobia e Armatimonadetes 
(Figura 13). 
Quando comparamos as frequências relativas dos filos bacterianos mais 
abundantes em relação às estações através do programa STAMP utilizando o teste 
ANOVA -Tukey-Kramer, os filos que apresentaram diferenças significativas foram: 
Proteobacteria, Planctomycetes e Firmicutes (Figura 14 e 15). Para os filos menos 
abundantes, os filos foram Elusimicrobia e Armatimonadetes (Figura16). 
As diferenças entre a composição das comunidades bacterianas do solo nos 
tratamentos foi avaliada através da Análise de Coordenadas Principais (PCoA) no 
programa Unifrac. Através destas análises podem-se observar as separações entre os 
tratamentos (Figura 17 A e 18 B). Realizaram-se análises com parâmetros unweighted 
(Figura 17 A), onde é avaliada a presença-ausência de sequências, e weighted (Figura 
17 B), onde é avaliada a abundância relativa de cada grupo de sequências.  
Com a análise PCoA unweighted (Figura 17 A) os resultados mostram a 
separação bem definida das amostras do tratamento com cálcio (estação chuvosa e seca) 
das demais amostras dos outros tratamentos.  
Na análise PCoA weighted (Figura 17 B), as amostras referentes ao tratamento 
cálcio coletadas nas estações chuvosa e seca também separam-se das demais amostras.  
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A análise dos componentes principais (PCA) com os filos mais abundantes 
permitiu visualizar a mesma separação do tratamento cálcio, incluindo a separação entre 
as estações chuvosa e seca, enquanto os outros tratamentos não estão nitidamente 








































































Figura 9. Frequência dos filos bacterianos dominantes presentes no solo de áreas de cerrado sentido restrito submetidos à 
adição de nutrientes, de acordo com análises de pirosequenciamento, classificados pelo Ribosomal Database Project com 
limite de confiança de 95%. (A) Cerrado controle; (B) Tratamento com cálcio; (C) Tratamento com fósforo; (D) Tratamento 




















































Figura 10. Frequência dos filos bacterianos menos abundantes presentes no solo de áreas de cerrado sentido restrito 
submetidos à adição de nutrientes, de acordo com análises de pirosequenciamento, classificados pelo Ribosomal Database 
Project com limite de confiança de 95%. (A) Cerrado controle; (B) Tratamento com cálcio; (C) Tratamento com fósforo; (D) 








Figura 11. Diferenças significativas (p < 0,05) entre filos bacterianos mais abundantes 
presentes no solo de cerrado sentido restrito submetidos à adição de nutrientes por meio do 
programa STAMP utilizando o teste ANOVA -Tukey-Kramer. O valor médio para cada 
grupo é demonstrado em forma de linha. Legenda: CC- cerrado controle chuva; CS – 
cerrado controle seca; CaC – cálcio chuva; CaS – cálcio seca; NC – nitrogênio chuva; NS – 
nitrogênio seca; NPC – nitrogênio+fósforo chuva; NPS – nitrogênio+fósforo seca; PIC – 








Figura 12. Diferenças significativas (p < 0,05) entre filos bacterianos mais abundantes 
presentes no solo de cerrado sentido restrito submetidos à adição de nutrientes por meio do 
programa STAMP utilizando o teste ANOVA -Tukey-Kramer. O valor médio para cada 
grupo é demonstrado em forma de linha.  Legenda: CIC- cerrado controle chuva; SCIS – 
cerrado controle seca; CAIC – cálcio chuva; SCAIS – cálcio seca; NIC – nitrogênio chuva; 
SNIS – nitrogênio seca; NFIC – nitrogênio+fósforo chuva; SNFIS – nitrogênio+fósforo 









Figura 13. Diferenças significativas (p < 0,05) entre filos bacterianos menos abundantes 
presentes no solo de cerrado sentido restrito submetidos à adição de nutrientes por meio do 
programa STAMP utilizando o teste ANOVA -Tukey-Kramer. O valor médio para cada 
grupo é demonstrado em forma de linha.  Legenda: CIC- cerrado controle chuva; SCIS – 
cerrado controle seca; CAIC – cálcio chuva; SCAIS – cálcio seca; NIC – nitrogênio chuva; 
SNIS – nitrogênio seca; NFIC – nitrogênio+fósforo chuva; SNFIS – nitrogênio+fósforo 










Figura 14. Diferenças significativas (p < 0,05) entre as estações chuvosa (azul) e seca 
(marrom) entre filos bacterianos mais abundantes presentes no solo de cerrado sentido 
restrito submetidos à adição de nutrientes por meio do programa STAMP utilizando o teste 
ANOVA -Tukey-Kramer. O valor médio para cada grupo é demonstrado em forma de linha. 
Legenda: CIC- cerrado controle chuva; SCIS – cerrado controle seca; CAIC – cálcio chuva; 
SCAIS – cálcio seca; NIC – nitrogênio chuva; SNIS – nitrogênio seca; NFIC – 
nitrogênio+fósforo chuva; SNFIS – nitrogênio+fósforo seca; FIC – fósforo chuva; SFIS – 
















Figura 15. Diferenças significativas (p < 0,05) entre as estações chuvosa (azul) e seca 
(marrom) entre filos bacterianos mais abundantes presentes no solo de cerrado sentido 
restrito submetidos à adição de nutrientes por meio do programa STAMP utilizando o teste 
ANOVA -Tukey-Kramer. Legenda: CIC- cerrado controle chuva; SCIS – cerrado controle 
seca; CAIC – cálcio chuva; SCAIS – cálcio seca; NIC – nitrogênio chuva; SNIS – 
nitrogênio seca; NFIC – nitrogênio+fósforo chuva; SNFIS – nitrogênio+fósforo seca; FIC – 








Figura 16. Diferenças significativas (p < 0,05) entre as estações chuvosa (azul) e seca 
(marrom) entre filos bacterianos menos abundantes presentes no solo de cerrado sentido 
restrito submetidos à adição de nutrientes por meio do programa STAMP utilizando o teste 
ANOVA -Tukey-Kramer. O valor médio para cada grupo é demonstrado em forma de linha. 
Legenda: CIC- cerrado controle chuva; SCIS – cerrado controle seca; CAIC – cálcio chuva; 
SCAIS – cálcio seca; NIC – nitrogênio chuva; SNIS – nitrogênio seca; NFIC – 
nitrogênio+fósforo chuva; SNFIS – nitrogênio+fósforo seca; FIC – fósforo chuva; SFIS – 






Figura 17. Análise de Coordenadas Principais (PCoA) unweighted (A) e (B) weighted das 
sequências 16S rDNA do solo de áreas de cerrado sentido restrito submetidos à adição de 
nutrientes. Legenda: CC 1 a 3: parcelas de cerrado sentido restrito chuva; CS 1 a 3: parcelas 
de cerrado sentido restrito seca; CaC 1 a 3: parcelas cálcio chuva; CaS 1 a 3: parcelas cálcio 
seca; PC 1 a 3: parcelas fósforo chuva; PS 1 a 3: parcelas fósforo seca; NC 1 a 3: parcelas 
nitrogênio chuva; NS 1 a 3: parcelas nitrogênio seca; NPC 1 a 3: parcelas 





















Figura 18. Análise dos componentes principais (PCA) com os filos abundantes dos solos analisados. Legenda: Cc -controle 
chuva; Cs - controle seca, Cac - cálcio chuva; Cas - cálcio seca; Pc - fósforo chuva; Ps - fósforo seca; Ns - nitrogênio seca; Nc - 





 As adições de nutrientes entre 1998 e 2006, induziram a alterações nas 
características químicas das parcelas dos diferentes tratamentos, incluindo alterações no 
pH e na disponibilidade de elementos (KOZOVITS et al., 2007). Estudos conduzidos 
anteriormente nesta área, mostraram que o aumento na disponibilidade de nutrientes em 
um solo distrófico, levou a alterações na comunidade vegetal lenhosa e herbácea 
(JACOBSON et al., 2010; BUSTAMANTE et al., 2011) e como indicado neste estudo, 
também da comunidade bacteriana.  
 Maiores alterações devido à adição de nutrientes foram observadas no 
tratamento cálcio. Houve um aumento significativo no pH e nas concentrações de Mg, 
N-NO-3 e N-NH+4 e redução da concentração de alumínio. A calagem pode aumentar a 
mineralização de compostos orgânicos e o processo de nitrificação dos solos 
(ROSOLEM et al., 2003). Tais alterações levaram à separação das parcelas do 
tratamento cálcio das parcelas dos demais tratamentos (Figura 18) pela análise de 
componentes principais.  
Nos solos dos tratamentos analisados, encontramos membros dos principais filos 
bacterianos (filos Acidobacteria, Proteobacteria, Actinobacteria e Bacteroidetes). Esses 
quatro filos, de acordo com Bachar et al. (2010) estão presentes nos solos dos maiores 
biomas da Terra. Apesar de contraditório, distintos biomas abrigam comunidades 
bacterianas similares, podendo esta variação ser em grande parte explicada pelos valores 
de pH dos solos (BACHAR et al. 2010). 
A riqueza de filos de bactérias foi semelhante entre os solos dos tratamentos 
analisados, com variações somente na abundância.  
Em todos os tratamentos o filo Acidobacteria foi o mais abundante e seus 
membros estão entre os mais abundantes do solo. Sua distribuição é ampla, tendo sido 
encontrados nos mais diversos ambientes, entretanto seu cultivo e sua manutenção são 
difíceis em laboratório (EICHORST et al, 2011). Esses fatores tornam pouco 
conhecidos sua diversidade e função no solo (JANSSEN, 2006).  
Araújo et a.l (2012) em trabalho realizado em solos de cerrado nativo 
encontraram também o filo Acidobacteria como mais abundante em quatro 
fitofisionomias de cerrado (cerrado denso, cerrado sentido restrito, campo sujo e mata 
de galeria). Apesar de sua dominância em todos os tratamentos, observou-se um 
aumento significativo dos filos Acidobacteria e Proteobacteria e do grupo de bactérias 
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não classificadas. A diminuição do filo AD3 e Verrumicrobia e a ausência total do filo 
WPS-2 foi observada no tratamento cálcio. Tais variações podem estar ligadas ao 
aumento de pH do solo. Mudanças na química do solo das áreas com acréscimo de 
cálcio podem afetar as plantas e a rizosfera destas, ocasionando alterações das funções 
microbianas dos ecossistemas (JUICE et al., 2006). 
Nas parcelas do tratamento fósforo verificou-se também o aumento dos filos 
Acidobacteria, Proteobacteria, Bacteroidetes e Planctomycetes e do grupo de bactérias 
não classificadas e a ausência total do filo WPS-2. Fósforo foi adicionado na forma de 
superfosfato simples (contém cálcio), entretanto não houve variações de pH em relação 
ao tratamento controle. As parcelas sob esse tratamento apresentaram uma maior 
disponibilidade de P, K em relação ao tratamento controle. Outro estudo indicou que os 
membros do filo Acidobacteria correlacionaram-se positivamente com o aumento da 
disponibilidade de fósforo e amônio, em solos de experimento de longa duração em 
Israel, representando três regiões climáticas: árido, semiárido e mediterrâneo 
(BACHAR et al. 2010). 
A presença do filo Proteobacteria também foi detectada nos estudos de Quirino 
et al. (2009), Castro et al. (2011) e Araújo et al. (2012), que trabalharam com 
diversidade microbiana em solos do bioma cerrado. Segundo Mariano et al. (2004) 
podemos considerar as bactérias que compõem este filo como promotoras do 
crescimento vegetal. As bactérias promotoras de crescimento de plantas (BPCP) fazem 
parte da população residente das plantas como epifíticas ou endofíticas e não são 
fitopatogênicas. Podem ser utilizadas para tratamento de sementes, mudas, incorporadas 
ao substrato de plantio, tratamento de estacas, tubérculos e raízes, pulverizações na 
parte aérea incluindo folhagem e frutos (MARIANO et al., 2004). 
O filo Proteobacteria é considerado o mais diversificado fenotipicamente entre 
os procariotos, onde se encontra a maioria das bactérias Gram – negativas. Neste 
trabalho encontramos as classes Alpha, Beta, e Gammaproteobacteria. A classe 
Alphaproteobacteria apresentou maior abundância em todos os tratamentos e foi 
dominada por membros Rhizobiale; como o Betaproteobacteria e o 
Gammaproteobacteria por Proteobacterias não classificadas. O grupo Rhizobiale possui 
organismos fixadores de nitrogênio e geralmente estão associadas a raízes de gramíneas 
(ANDREOTE et al., 2009). 
A abundância de grupos de microrganismos de solo pode estar diretamente 
relacionada ao estado nutricional deste (SMIT et al., 2009). Os resultados do trabalho 
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realizado em solos com plantação de trigo, antes e após adição de nutrientes, mostraram 
que solos com alta concentração de nutrientes disponíveis selecionaram o filo 
Proteobacteria, bactérias com altas taxas de crescimento. Em baixa concentração de 
nutrientes ou com alto teor de substratos recalcitrantes, o filo favorecido foi o de 
bactérias com menor capacidade de crescimento, mas com maior capacidade para 
competir por substratos, como Acidobacteria (SMIT et al., 2009). Em comparação aos 
solos de Cerrado, neste trabalho e em outros realizados no bioma (QUIRINO et al., 
2009; CASTRO et al., 2011; ARAÚJO et al., 2012) podemos observar o mesmo 
padrão. Comunidades microbianas dos solos são diretamente afetadas pelo acréscimo de 
nutrientes, orgânicos ou não. Na presença de material vegetal facilmente degradável 
ocorre um favorecimento de microrganismos com taxa de crescimento alta, adaptados a 
ambientes com maior disponibilidade de nutrientes (MARSCHNER et al.2003).  
O tratamento nitrogênio promoveu o aumento dos filos Acidobacteria, AD3, 
Planctomycetes, Actinobacteria, Chloroflexi e Firmicutes. O aumento de nitrogênio no 
solo pode ter favorecido o aumento do filo Acidobacteria por este estar diretamente 
envolvido no ciclo do nitrogênio, reduzindo nitrato, nitrito e talvez, óxido nítrico 
(WARD et al., 2009). Nitrogênio é um fator limitante para microrganismos de solo e a 
adição deste, pode modificar a biomassa microbiana, atividade e composição de 
espécies (SARATHCHANDRA et al., 2001). 
Em trabalho realizado com o objetivo de estudar o efeito da adição de N (125g N 
m-2) nas comunidades microbianas dos solos, Ramirez et al. (2012) incubaram solos 
coletados em 28 áreas dos Estados Unidos e verificaram que geralmente os filos 
Actinobacteria e Firmicutes aumentaram em abundância e os filos Acidobacteria e 
Verrumicrobia diminuíram. Os autores sugerem que tais variações podem ser funções 
das altas taxas de metabolismo da comunidade em resposta ao acréscimo de nutriente. 
Organismos pertencentes ao filo Firmicutes apresentam baixo teor de G + C e 
metabolismo caracterizado por homo e heterofermentação, assim, permitem que 
prevaleçam em ambientes com grande quantidade de nutrientes disponíveis e áreas com 
baixa competição, características típicas de microrganismos estrategistas R. Geralmente 
são encontrados em ambientes instáveis que estejam passando por transições (ATLAS 
& BARTHA, 1997). 
Nas parcelas do tratamento nitrogênio observou-se somente aumento do filo 
Actinobacteria. O filo Actinobacteria representa uma das maiores unidades taxonômicas 
entre os filos bacterianos atualmente reconhecidos (STACKEBRANDT & 
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SCHUMANN, 2006). Estas bactérias Gram-positivas exibem uma grande variedade de 
formas e estão amplamente distribuídas, tanto em ambientes aquáticos quanto terrestres. 
As características deste filo ainda estão sendo estudadas, mas sabe-se que não 
respondem prontamente ao acréscimo de C ao solo e que são dependentes de Fe para 
seu crescimento (PEURA et al., 2012; NAKOUTI et al. 2012). Para verificar o efeito da 
adição de nutrientes, Walkelin et al. (2012) adicionaram fósforo e nitrogênio ao solo em 
comunidades microbianas de solos de pastagens e puderam observar um aumento do 
filo Actinobacteria e de fungos arbusculares micorrízicos quando adicionado P e N. 
Vários estudos estão sendo realizados com o objetivo de analisar a capacidade de 
bactérias do filo Actinobacteria em fixar nitrogênio (GTARI et al., 2012). 
Nos tratamentos nitrogênio+fósforo houve um aumento da gramínea invasora M. 
minutiflora (BUSTAMANTE et al. 2012). Segundo Saraiva et al.(1993) o crescimento 
da gramínea M. minutiflora em solos de Cerrado tem seu crescimento limitado pela falta 
de P. Barger et al. (2003) em trabalho realizado com M. minutiflora em savanas 
venezuelanas mostraram que o crescimento é maior quando P é adicionado em conjunto 
com N. A colonização de áreas por espécies invasoras impacta os processos do 
ecossistema modificando a estrutura da vegetação, podendo modificar a composição e 
função da comunidade microbiana do solo. Algumas questões podem ser respondidas 
pelo aumento da deposição de material vegetal com concentrações de nutrientes 
diferentes e composição química diferentes da comunidade vegetal nativa, o que 
favoreceria determinados grupos, como os detritívoros (ZAK et al., 2003). 
Jacobson et al. (2011) verificaram em estudo realizado na mesma área 
experiemental do presente estudo, mudanças na densidade, riqueza e diversidade de 
espécies lenhosas ocasionadas pelo acréscimo de nutrientes, sendo que os efeitos mais 
marcantes ocorreram com a aplicação de nitrogênio e fósforo. As taxas de 
decomposição da serapilheira foliar aumentaram nas parcelas dos tratamentos P e NP, 
onde se observou maiores concentrações iniciais de N, P e S. Com exceção dos 
nutrientes S (em todos os tratamentos fertilizados) e N (no tratamento N), a adição de N, 
P e NP ocasionou maior retenção dos nutrientes na serapilheira em relação ao observado 
nas parcelas controle. O aumento do filo Actinobacteria pode estar relacionado com o 
aumento de nutrientes da serapilheira, pois o filo está relacionado à degradação de 
lignina de amostras ambientais (TAYLOR et al., 2012) 
Com relação aos filos menos abundantes, observou-se um aumento da 
abundância dos filos TM6, TM7 nos tratamento cálcio, fósforo, nitrogênio e 
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nitrogênio+fósforo em relação ao tratamento controle. Os filos TM6 e TM7 pertencem 
aos filos de bactérias não cultiváveis, podendo ser encontrados em ambientes 
extremamente salinos (Yilmaz et al.,2012), fato que não pode ser aplicado para solos de 
cerrado.  
O filo Gemmatimonadetes aumentou em relação aos outros tratamentos nos 
tratamento cálcio e fósforo. Segundo Debruyn et al. (2011), este filo apresenta maior 
distribuição em solos com pH próximo ao neutro, reforçando sua presença no 
tratamento cálcio (pH 6-6,8). Sridevi et al. (2012) mostraram que o filo apresenta 
maiores valores de abundância em solo com adição de cálcio. Pouco é conhecido sobre 
o filo Gemmatimonadetes, pois seu cultivo é difícil. No presente trabalho podemos 
observar a presença do filo no tratamento cálcio e fósforo, onde a adição de fósforo 
contém cálcio em sua fórmula. A interação entre os elementos pode estar favorecendo o 
estabelecimento do filo através das mudanças causadas na composição química do solo. 
Por outro lado, ainda nas parcelas do tratamento cálcio, a abundância dos filos 
Armatimonadetes e Elusimicrobia diminuiu em relação ao tratamento controle e 
observou-se a ausência do filo BRC1. Os filos Armatimonadetes e Elusimicrobia são 
raros nos solos, podendo ser encontrados com maior abundância em regiões 
hipersalinas, estações de tratamento de águas. Segundo Elshahed et al. (2008) este filos 
respondem às mudanças drásticas do ambiente. 
O filo BRC1 foi anteriormente descrito na literatura como representante de solos 
com plantações de arroz inundado (Bacterial Rice Cluster 1) e sedimentos marinhos 
anóxicos. Seriam, portanto, anaeróbicos obrigatórios (DONACHIE et al., 2004), 
condição raramente encontrada em solos de cerrado sentido restrito. 
A abundância de todos os filos aumentou no tratamento fósforo em relação ao 
tratamento controle. Isso pode ser um indicador da limitação da comunidade microbiana 
por fósforo. Resultado semelhante foi observado com a adição de nitrogênio, com 
exceção do filo Gemmatimonadetes, que apresentou menor abundância nesse tratamento 
quando comparado ao tratamento controle. A baixa concentração de fósforo no solo de 
cerrado torna o elemento limitante (RESENDE et al., 2011) tanto para as plantas quanto 
para os microrganismos. O fósforo é essencial para células, principalmente para a 
síntese de fosfolipídeos, dos ácidos nucleicos e para seu metabolismo energético. A 
sazonalidade afeta a disponibilidade do P microbiano devido às variações de umidade 
do solo, causadas pelas estações seca e chuvosa (GRIERSON & ADAMS, 2000). Em 
trabalho realizado com o objetivo de quantificar os fluxos e estoques de P em uma área 
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de cerrado sentido restrito, Resende et al. (2011) verificaram que houve um aumento da 
concentração P microbiano no intervalo de 0-10 cm do solo na estação chuvosa. 
Salientaram que este pode ser um indicador de que plantas e microrganismos estão 
competindo pelo P disponível. A assimilação de P na estação de crescimento evita a 
perda por lixiviação e fixação química por óxidos de ferro e alumínio. Os 
microrganismos do solo desempenham papel fundamental no ciclo biogeoquímico do 
fósforo (P) e na sua disponibilidade para as plantas, mediante o fluxo de P pela 
biomassa microbiana, a solubilização do P inorgânico, a mineralização do P orgânico e 
a associação entre plantas e fungos micorrízicos (PAUL & CLARK, 1996). O P 
imobilizado na biomassa microbiana pode ser liberado através da ruptura das células 
microbianas, promovida por variações climáticas e de manejo de solo, e, também, por 
interações com a microfauna que, ao se alimentar de microrganismos, libera nutrientes 
no solo (BUCHANAN & KING, 1992). O fósforo contido na biomassa microbiana 
funciona, portanto, como uma proteção desse nutriente, diminuindo sua fixação por 
períodos prolongados em minerais do solo e aumentando a eficiência da adubação 
fosfatada pela imobilização de parte do P do fertilizante na biomassa (PAUL & 
CLARK, 1996). 
Os mecanismos que mantém a alta riqueza de microrganismos não estão claros 
ainda, mas a disponibilidade de água pode ser um importante fator que afeta a biomassa 
microbiana e a composição das comunidades no solo. A umidade do solo influencia 
diretamente a condição fisiológica bacteriana e pode limitar sua capacidade em 
decompor alguns compostos, como substratos orgânicos (HUESO et al., 2012). 
Períodos com limitação de umidade podem induzir a competição por recursos 
provocando uma forte pressão seletiva na estrutura e funcionamento da comunidade 
bacteriana do solo (GRIFFITHS et al, 2003).  
Estudando comunidades microbianas em solos de Cerrado sob vegetação nativa 
submetida a queimadas prescritas e sob pastagem, Viana et al. (2011) verificaram um 
forte efeito da sazonalidade sob o perfil de ácidos graxos de fosfolipídeos das 
comunidades microbianas. A queima da área nativa não apresentou uma diferenciação 
tão forte quanto o efeito da água e dos diferentes tipos de cobertura vegetal do solo, 
vegetação nativa e pastagem.  
Desde o pioneiro trabalho de Birch (1958) sabemos que as diferenças de 
umidade no solo afetam os pulsos de mineralização de nutrientes e a respiração do solo. 
A resposta dos microrganismos a estas mudanças estão relacionadas a seu grupo 
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funcional. Quando a umidade do solo diminui, as condições se tornam mais favoráveis à 
fauna do solo e às bactérias do que aos fungos (FRECKMAN, 1986). 
Existe um efeito da sazonalidade sob as comunidades bacterianas dos solos, com 
variações na abundância dos filos, entre as estações chuvosa e seca. Secas prolongadas 
podem representar um estresse significativo para os microrganismos do solo. A 
disponibilização de nutrientes após as primeiras chuvas seria um fator de estímulo para 
o retorno às atividades dos microrganismos (PLACELLA et al., 2012). 
Para a parcela controle, ocorreu um aumento nos filos Proteobacteria e AD3 na 
estação chuvosa. A maioria dos representantes do filo Proteobacteria responde 
rapidamente ao acréscimo de água (PLACELLA et al., 2012). O filo AD3 tem sido 
identificado em solo rizosférico, solos de tundra, e solos com alto teor de umidade 
(HUR et al., 2011). Na estação seca ocorreu um aumento nos filos Acidobacteria e 
Planctomycetes. O aumento do filo Acidobacteria é esperado, pois este é favorecido em 
condições extremas, entretanto o aumento do filo Planctomycetes é contrário ao 
encontrado na literatura (CAMPBELL et al., 2011). Os tratamentos fósforo, nitrogênio 
e nitrogênio+fósforo apresentaram maiores valores para Planctomycetes na estação 
seca. O aumento do filo Acidobacteria encontrado para as parcelas controle foi 
encontrado também para o tratamento cálcio. Entretanto, a abundância de 
Planctomycetes não variou entre as estações.  
A liberação de nutrientes após as primeiras chuvas estimula a competição entre 
comunidade bacteriana e plantas. Após um período de seca, com imobilização de 
nutrientes, os crescimentos das comunidades bacteriana e vegetal tendem a ser 






Em relações as hipóteses formuladas, os resultados obtidos permitem concluir 
que: 
As comunidades bacterianas de solo diferiram entre os tratamentos de 
fertilização. Apesar da última adição de nutrientes ter ocorrido em 2006, às diferenças 
de disponibilidade de nutrientes no solo persistem e podem estar relacionadas à 
diferenciação das comunidades bacterianas. A partir das análises de pirosequenciamento 
dos fragmentos de 16S rDNA das amostras de DNA do solo com objetivo de 
caracterizar a comunidade bacteriana, verificou-se o aumento dos filos Acidobacteria, 
Verrumicrobia, Planctomycetes, Proteobacteria, nos tratamentos com adição de fósforo 
e cálcio. Já os filos Armatimonadetes e Elusimicrobia aumentaram no tratamento com 
adição de fósforo somente, mostrando que este elemento pode ser limitante para o 
estabelecimento destes dois filos.  
Apesar de nitrogênio ser limitante em solos de Cerrado, a adição de nitrogênio e 
nitrogênio+fósforo não alterou significativamente a comunidade bacteriana do solo em 
relação às parcelas controle. Nestes três tratamentos, entretanto encontramos o filo 
WPS-2 que pode estar associado a condições de pH de solo mais ácido encontrados em 
solos de Cerrado. No tratamento com adição de cálcio, onde os valores de pH 
aumentaram este filo não foi identificado. 
Analisando a interação entre sazonalidade e adição de nutrientes verificou-se 
que a redução do teor de umidade do solo na estação seca favoreceu o aumento dos filos 
Proteobacteria, Planctomycetes, Firmicutes, Armatimonadetes e Elusimicrobia em todos 
os tratamentos, exceto no cerrado controle. Esse resultado pode indicar que o efeito da 
redução de água não é tão marcante quando existem quantidades maiores de nutrientes 
disponíveis no solo. 
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CAPÍTULO 2  
 
EFEITOS DA INVASÃO POR GRAMÍNEAS EXÓTICAS SOBRE AS 




Mudanças nos ecossistemas decorrentes da conversão do uso da terra para cultivo ou 
devido às mudanças climáticas globais facilitam a entrada de espécies de plantas 
invasoras. O estabelecimento, naturalização e disseminação das espécies invasoras são 
os maiores responsáveis pelas mudanças na composição de espécies, estrutura da 
comunidade e principais funções nos ecossistemas naturais. As espécies invasoras 
podem levar a mudanças na comunidade bacteriana do solo, o que pode ser usado como 
um indicador das mudanças do funcionamento do solo. No bioma Cerrado, a gramínea 
africana Melinis minutiflora tornou-se um grande problema nas unidades de 
conservação. O objetivo deste trabalho foi caracterizar a diversidade de microrganismos 
na rizosfera de Echinolaena inflexa (gramínea C3 nativa do Cerrado) e Melinis 
minutiflora (gramínea C4) a fim de analisar as mudanças na comunidade microbiana 
induzidas pela competição das duas espécies de gramíneas. Estas mudanças foram 
avaliadas em campo entre as estações chuvosa e seca e em um experimento conduzido 
com plantas envasadas em casa de vegetação. As amostras de solo relativas ao 
experimento em campo foram coletadas nos meses de agosto e dezembro de 2009, em 
área de cerrado nativo, localizada na Reserva Ecológica do Instituto Brasileiro de 
Geografia e Estatística (RECOR/IBGE), em Brasília, DF. As amostras de solo relativas 
ao experimento em casa de vegetação foram coletadas após nove meses de crescimento 
da espécie nativa e seis da espécie invasora. As comunidades bacterianas foram 
analisadas através da extração de DNA seguida por PCR com amplificação dos genes 
16S rDNA e DGGE (Eletroforese em gel de gradiente desnaturante). A distribuição e 
intensidade das bandas dos perfis de DGGE foram significativamente diferentes entre E. 
inflexa e M. minutiflora, o mesmo padrão sendo observado para as espécies em 
competição em vasos. A sazonalidade foi um fator adicional de diferenciação entre as 






Changes in ecosystems through land conversion for cultivation or because of global 
environmental changes facilitate the entry of invasive plant species. The establishment, 
naturalization and spread of invasive species are responsible for major changes in 
species composition, community structure and major functions of natural ecosystems. 
Invasive species could lead to changes in soil bacterial communities that could then be 
used as an indicator of changes in soil functioning. In Brazilian Cerrado, the African 
grass Melinis minutiflora became a major problem in conservation units. The purpose of 
this work was to characterize the diversity of microorganisms in the rhizosphere of 
Echinolaena inflexa (C3 native grass from Cerrado) and Melinis minutiflora (C4 
species) in order to analyze changes in microbial community induced by the 
competition between the two grass species in the field, during wet and dry seasons and 
in an experiment with plants in a greenhouse. Soil samples from the rhizosphere were 
collected in from August 2009 and December 2009 in a native Cerrado area, located at 
Reserva Ecológica do Instituto Brasileiro de Geografia e Estatística (RECOR/IBGE), in 
Brasília, DF, Brasil. Soil samples for the greenhouse experiment were collected after 
nine months of growth for native species and six months for exotic species. Bacterial 
communities were analysed using DNA extraction followed by PCR amplification of 
16S rDNA genes and Denaturing Gradient Gel Electrophoresis (DGGE) analusys. The 
distribution and intensity of bands from DGGE profiles were significantly different 
betweenE. inflexa and M. minutiflora rhizosphere, but the same as when the species 
where in competition experiments. Seasonality was an additional factor differentiating 






O Cerrado possui em sua paisagem um mosaico de diferentes tipos de vegetação 
com um gradiente de densidade de plantas lenhosas (EITEN, 1972) e farto estrato 
herbáceo graminoso (COUTINHO, 2006). Segundo Filgueiras (1992), em levantamento 
realizado no Distrito Federal, foram identificadas 134 espécies de gramíneas forrageiras.  
A retirada da vegetação de Cerrado para o estabelecimento de áreas de cultivo e 
pastagens estão causando grandes perdas à biodiversidade do bioma. Além do 
desmatamento, outra ameaça à biodiversidade do cerrado é a invasão biológica, onde 
espécies exóticas com alta capacidade competitiva podem dominar e extinguir as 
espécies nativas (PIVELLO, 2011). 
Gramíneas africanas para o estabelecimento de pastagens devido sua fácil 
adaptação e semelhanças ecológicas de seus habitats de origem (savanas africanas) 
foram amplamente utilizadas na região do Brasil Central. 
A espécie africana Melinis minutiflora (espécie C4), popularmente conhecida 
como capim-gordura, é uma das principais espécies invasoras e, devido ao seu potencial 
invasor, tem se tornado um grande problema em Unidades de Conservação (PIVELLO 
et al. 1999a; 1999b). Competindo com as gramíneas nativas como Echinolaena inflexa 
(gramínea C3), o capim-gordura é capaz de invadir áreas naturais e de descaracterizar 
em poucos anos a fisionomia da vegetação original (FILGUEIRAS, 1990).  
As áreas de alta vulnerabilidade à invasão por M. minutiflora se encontram 
principalmente nas regiões de vegetação mais aberta do parque estadual de Vassanunga 
(Sta. Rita do Passo Quatro, SP), ocupadas pelas formações de campos e algumas áreas 
de cerrado sensu stricto menos denso segundo mapeamentos de Bittencourt & Mesquita 
Jr. (2005), podendo indicar que essa espécie seja menos tolerante a áreas mais fechadas.  
Alguns estudos têm caracterizado a biologia e a ecologia de espécies invasoras, a 
dinâmica de suas populações, seu controle ou erradicação e recuperação das áreas 
invadidas em áreas protegidas no Brasil (MOROSONI & KLINK, 1997; FREITAS, 
1999; PIVELLO et al., 1999a). Entretanto, poucos trabalhos foram encontrados com 
objetivo de verificar o efeito de espécies invasoras de gramíneas sobre a microbiota do 
solo em ecossistemas brasileiros.  
Os microrganismos de solo e sua atividade podem ser afetados pela mudança na 
qualidade do substrato, quantidade e condições ambientais. Estas condições estão 
diretamente relacionadas ao conteúdo de matéria orgânica do solo (VANCE & 
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NADKARNI, 1990). A colonização de áreas por espécies invasoras alteraria a 
comunidade por modificar as condições do solo estabelecidas pelas espécies nativas. 
Saraiva (1993) observou que capim-gordura, em Latossolo Vermelho, é limitado por P e 
Ca e responde bem às adubações com fósforo e nitrogênio. Fósforo é limitante tanto 
para capim-gordura quanto para os microrganismos do solo, entretanto, os 
microrganismos por terem alta afinidade por diversos substratos, rápida taxa de 
crescimento, e elevada razão superfície: volume seriam melhores competidores que as 
plantas por recursos limitantes (CLEVELAND et al., 2002). Gramíneas exóticas no 
Havaí alteraram a ciclagem de N no solo. Esta alteração incluiu modificações químicas 
na composição da matéria orgânica, umidade e temperatura do solo (MACK, 2003).  
O mecanismo das invasões por espécies exóticas foi estudado por Callaway & 
Aschehoug (2000), com o objetivo de verificar as interações entre “os novos e os velhos 
vizinhos”. Os autores compararam os efeitos de espécie invasora eurasiana Centaurea 
diffusa com três espécies que coexistem com ela na Eurásia e os efeitos de Centaurea 
diffusa com três espécies da América do Norte, com morfologia e tamanho similares. A 
espécie Centaurea diffusa apresentou efeitos negativos mais evidentes nas espécies da 
América do Norte. Os resultados indicaram que algumas espécies exóticas invasoras 
podem usar mecanismos que não estão aparentes em seu ambiente natural. A alelopatia 
química poderia estar sendo usada como mecanismo pelas plantas invasoras para 
eliminar as nativas, sugeriram os autores. Os exsudatos das raízes de Centaurea diffusa 
afetaram a rizosfera das espécies nativas da América do Norte, diminuindo sua 
diversidade microbiana (CALLAWAY & ASCHEHOUG, 2000).  
 A rizosfera exerce uma seleção sobre a comunidade microbiana ao seu redor, 
através da liberação de aminoácidos, enzimas, vitaminas e proteínas necessárias para a 
comunidade microbiana. A natureza e a abundância do material liberado pela rizosfera, 
denominado de rizodeposição, irá depender da planta e de seu estágio de 
desenvolvimento. A rizodeposição pode ser afetada por eventos capazes de modificar o 
funcionamento da planta, como modificações na intensidade de luz, temperatura, 
disponibilidade de água, deficiência de minerais, fitotoxicidade e redução da área foliar 
(DAVET, 2004).  
As interações entre espécies vegetais nativas e exóticas podem influenciar assim 
a microbiota. Wardle & Nicholson (1996) avaliaram os efeitos sinérgicos entre espécies 
de gramíneas e atividade da biomassa microbiana no solo em experimento conduzido 
em casa de vegetação, com as espécies plantadas em vasos. Lolium perenne e mais nove 
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espécies de gramíneas foram misturadas. As espécies também foram mantidas em 
cultivos individuais para controle do experimento. Os resultados mostraram que a 
biomassa microbiana não foi afetada significativamente pela mistura entre as espécies, 
mas que a biomassa de saprófitos aumentou induzida pelo aumento da diversidade de 
plantas. A competição entre as espécies de plantas não influenciou negativamente a 
biomassa microbiana, promovendo um aumento da biodiversidade.  
Avaliando as respostas observadas do efeito da gramínea invasora M. 
minutiflora em áreas nativas de cerrado, afetando a diversidade da vegetação e 
competindo com a gramínea nativa, E. inflexa, coloca-se a pergunta se a comunidade 
bacteriana de solo também é afetada em termos de diversidade com a interação entre E. 
inflexa e M. minutiflora. Nesse sentido, o presente estudo teve como objetivos: 
 
1. Caracterizar a diversidade de bacteriana na rizosfera de Echinolaena 
inflexa (capim-flexinha), gramínea C3 nativa do Cerrado e Melinis 
minutiflora (capim-gordura), espécie C4 de origem africana e invasora 
em áreas nativas de Cerrado, através da coleta de amostras de solo em 
campo; 
2.  Verificar as alterações na comunidade microbiana induzidas pela 
interação entre as duas espécies de gramíneas (nativa e exótica), através 
de experimento em vasos em casa de vegetação. 
 
A seguinte hipótese foi formulada: 
 
As espécies de gramíneas invasoras afetam a diversidade da microbiota 
do solo em áreas nativas de cerrado em função de diferenças no investimento em 
biomassa radicular e no padrão de absorção e uso de nutrientes que implicam em 
diferenças na produção de exsudatos radiculares e alterações na química de solos 
e em processos de ciclagem de nutrientes. 
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2. MATERIAL E MÉTODOS 
 
2.1. Estudo em condição de campo 
 
2.1.1. Área de estudo 
 
A área de estudo localiza-se na Reserva Ecológica do Instituto Brasileiro de 
Geografia e Estatística (RECOR / IBGE), localizada a 35 km ao sul do centro de 
Brasília, D. F., km 0 da BR – 251 (15° 55’ S, 47° 51’ W), a uma altitude média de 1100 
m, ocupando uma área de 1350 ha. O clima, segundo a classificação de Köppen, é 
tropical (Aw), com precipitação anual média entre 1100 a 1600 mm com duas estações 
bem definidas: seca e chuvosa. A estação seca ocorre de maio a setembro e a chuvosa 
de outubro a abril, quando ocorre mais de 90% da precipitação anual. 
A vegetação da área de estudo é caracterizada como cerrado sentido restrito, 
formação fisionômica vegetal que caracteriza os cerrados do Brasil Central, ocupando 
aproximadamente 43% da região (EITEN, 1972). Já o solo da área é classificado como 
Latossolo Vermelho (distróficos, profundos e bem drenados e com minerais argilosos 
do tipo 1:1 com predomínio de óxidos de ferro e alumínio) (HARIDASAN, 1994). 
 
2.1.2. Coleta das amostras de solo 
 
As plantas de Echinolaena inflexa e Melinis minutiflora foram coletadas em área 
de cerrado sentido restrito, dentro da Reserva Ecológica do IBGE, em locais onde havia 
invasão de M. minutuflora, próxima ao local onde está estabelecido o projeto de 
fertilização. As coletas foram realizadas na estação seca (agosto de 2009) e na estação 
chuvosa (dezembro de 2009). Para cada espécie foram coletadas três touceiras de 
gramíneas por estação. 
Para as coletas de solo retiraram-se touceiras de E. inflexa (capim flexinha) e M. 
minutiflora (capim-gordura), cortando-se o solo em volta da planta e armazenando-os 
em sacos plásticos, mantidos em gelo, para coleta de solo rizosférico em laboratório. 
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2.2. Experimento com plantas envasadas em casa de vegetação 
 
O estudo foi conduzido em casa de vegetação na Estação Experimental de 
Biologia da Universidade de Brasília, em Brasília –DF (15°44’14’’S e 47°52’52’’W). 
Foram utilizadas as mesmas espécies de gramíneas que foram coletadas em campo 
(Figura 19). 
O experimento teve como objetivo simular uma invasão de M. minutiflora 
através da germinação de sementes em uma área já colonizada por E. inflexa. Dessa 
forma, coletamos perfilhos de E. inflexa, na Reserva Ecológica do IBGE – RECOR.  
Este experimento monitorou os efeitos da interação entre as plantas na 
comunidade microbiana, bem como os efeitos da competição no crescimento dos 
indivíduos. Para monitorarmos os efeitos das gramíneas na comunidade microbiana, 
consideramos dois momentos: o tempo inicial (Ti), onde a gramínea E. inflexa estava 
plantada há um mês e as sementes de M. minutiflora distribuídas nos vasos e o tempo 
final (Tf) ao final do experimento, onde a espécie nativa estava estabelecida há nove 
meses e a invasora totalizando oito meses.  
Os indivíduos foram coletados por meio da retirada de blocos de solo, na 
tentativa de preservar ao máximo o sistema radicular e colocados em caixas plásticas. 
Estes permaneceram nas caixas por um período de dez dias, recebendo água em dias 
alternados. Este período foi estabelecido para evitar um estresse maior às plantas. Em 
18/03/2010, os perfilhos foram transplantados para vasos plásticos de nove litros 
contendo mistura de solo e areia na proporção de 2:1 (5 kg por vaso) e uma camada de 
brita ao fundo, para facilitar escoamento de água e evitar perda de substrato.  
Foram montados nove vasos por tratamento, distribuídos da seguinte forma: 
monoculturas de M. minutiflora e E. inflexa (vasos “monocultura”) e interação entre as 
duas espécies (vasos “interação”). Nove vasos foram deixados somente com solo para 
controle do experimento. Entre os nove vasos, foram escolhidos aleatoriamente, três 
vasos por tratamento para coleta das amostras. A gramínea africana foi semeada em 
07/04/2010 e o experimento foi desmontado em 10/12/2010, totalizando nove meses de 
crescimento para a espécie nativa e oito para a invasora.  
Os vasos permaneceram em casa de vegetação com duas irrigações diárias, uma 
no período da manhã e outra no período da tarde. Estes foram rotacionados de forma 
aleatória a cada dois dias para excluir a possível variação na distribuição de água e 
luminosidade. Todos os vasos foram acrescidos de solução nutritiva de Hoagland (1/3 
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da força, 12,5 mL de solução por vaso). A solução foi aplicada três vezes com intervalos 
de 15 e 30 dias da primeira aplicação. A primeira aplicação para E. inflexa foi um mês 
após o plantio e para M. minutiflora depois de um mês após a germinação das sementes.  
Ao término do experimento, os vasos foram desmontados para retirada das 
plantas e do solo. O solo foi separado em solo rizosférico, aderido às raízes e solo total, 
restante do solo dos vasos. Importante observar que quando em interação, no tempo Tf 
(tempo final), as raízes das gramíneas E. inflexa e M. minutiflora estavam entrelaçadas. 
Foram desmontados doze vasos por tempo, Ti e Tf. 
Em cada vaso, os indivíduos foram separados entre si e divididos em parte aérea 
e sistema radicular. As raízes foram armazenadas em sacos plásticos contendo um 
pouco de água destilada e mantidas em refrigeração. A parte aérea teve seu 
comprimento medido pela maior projeção de cada vaso e também foi mantida 
refrigerada.  
O sistema radicular foi digitalizado com um Scanner Epson Perfection V700 e as 
imagens digitalizadas, analisadas com o programa WinRhizo® e classificadas em 
classes diamétricas com intervalos de 0,5 mm, sendo classificadas como raízes finas 
aquelas com diâmetro menor que 0,5 mm.  
Os seguintes parâmetros foram avaliados pelo programa: Comprimento Total de 
Raízes (CTR), Comprimento de Raízes Finas (CRF), Projeção de Área Total alcançada 
pelas raízes (PAT) e Superfície Total de Raízes (ST) em contato com o solo.  
Relações entre esses parâmetros foram calculadas para facilitar comparações e a 
discussão dos resultados, como Comprimento de Raízes Finas/Comprimento Total de 
Raízes (RFT), Biomassa de Raízes/Biomassa Parte Aérea (RBB), Comprimento Total 
de Raízes/Comprimento da Parte Área (RCC), Comprimento Total de Raízes/Biomassa 
das Raízes (RCBR), Comprimento da Parte Área/Biomassa da Parte Área (RCBPA). 
Ao chegar ao laboratório, as amostras de solo destinadas às análises moleculares 
foram peneiradas através de malha de 2 mm, fracionadas em pequenas quantidades e 
congeladas em freezer -20°C. As amostras utilizadas para determinação de pH e análise 
de nutrientes foram peneiradas, secas em temperatura ambiente e armazenadas para as 
análises. Para determinação do conteúdo gravimétrico, as amostras foram 












Figura 19. Experimento conduzido em casa de vegetação com plantas envasadas das 




2.3. Análises físico-químicas de solo  
 
Os valores de pH do solo foram obtidos em água destilada e CaCl2 (0,01M) na 
proporção 1:2,5. Após agitação com bastão de vidro e repouso por 30 minutos foi 
realizada a leitura do pH com auxílio de um potenciômetro. 
O teor gravimétrico de água no solo foi determinado pela diferença entre o peso 
fresco e o peso seco do solo, após ter sido mantido em estufa a 105° C até peso 
constante. 
Somente uma amostra de solo rizosférico por espécie e por estação foi analisada 
para nutrientes. Por este motivo, não existem valores médios nem desvio padrão para 
tais análises. Somente os dados de pH e conteúdo gravimétrico foram realizados em 
triplicata. Para as análises de nutrientes dos solos do experimento com vasos, enviamos 
as amostras referentes ao tempo Tf (tempo final), com uma amostra por tratamento. 
 As análises químicas do solo foram realizadas pelo laboratório de Solos 
Florestais da Universidade Federal de Viçosa (UFV-MG). Os elementos P, K foram 
extraídos com o extrator Mehlich1 e os elementos Ca, Mg e Al com o extrator KCl 
(1mol/L). O carbono orgânico foi determinado pelo método Walkley-Black. A 
concentração de P disponível foi determinada por colorimetria, K trocável por 
fotometria de chama, Ca e Mg trocáveis por espectrofotometria de absorção atômica. O 
elemento Al por titulometria. As análises realizadas seguiram o protocolo estabelecido 
por EMBRAPA (1997). 
 A análise de textura das amostras de solo foi realizada com o método do 
densímetro (BOUYOUCOS, 1926). 
 
2.4. Análises da comunidade bacteriana de solo 
 
Para as amostras de solo coletadas das rizosferas de E. inflexa e M. minutiflora 
em situação de campo realizou-se três extrações de DNA para obter triplicata técnica 
das amostras dos três conjuntos de touceiras de cada espécie. Tal procedimento foi 
realizado com amostras das duas estações (seca e chuvosa). 
Para o experimento em casa de vegetação realizou-se extração de DNA para as 
amostras de todos os vasos do tempo inicial (Ti) e tempo final (Tf), com três repetições 
para cada tratamento: E. inflexa, M. minutiflora, interação E. inflexa e M. minutiflora e 
vasos sem gramíneas (solo).  
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A extração de DNA total das amostras de solo foi feita através do kit FastDNA 
SPIN para extração de DNA de microrganismos em amostra de solo, marca MP Bio, 
seguindo o protocolo recomendado pelo fabricante, com uso do equipamento Fast Prep® 
24 (MP Bio, USA). O produto da extração foi avaliado por eletroforese em gel de 
agarose 0,8 % contendo brometo de etídeo (2μg/ml) e o seu tamanho estimado por 
comparação com o marcador 1kb plus ladder (USB-EUA). 
As reações de PCR foram feitas com um volume total de 50 µl utilizando-se 
tampão da Taq polimerase com concentração final 1X, 1,5 U de Taq DNA polimerase 
0,25 mM de dNTPs, 5 pmol para ambos os primers, forward e reverse. Para 
amplificação das amostras, foram usados os primers universais 968F (5' 
CgCCCgCCgCgCgCgCggCgggCggggCgggggCACggggggAACgCgAAgAACCTTAC3
') e 1401R (5'gCgTgTgTACAAgACCC3') (Invitrogen®).  Grampos GC foram 
adicionados aos primers forward (F). O acréscimo dos grampos deve-se ao fato de 
podermos aumentar a detecção nas porcentagens de variação de sequências em 
fragmentos de DNA com até 500 pares de base. Quando o grampo GC é anexado à 
extremidade 5' de um dos iniciadores, é amplificado por PCR junto com o DNA e 
introduzido ao fragmento amplificado age como um domínio de alta temperatura de 
desnaturação, impedindo a dissociação das duas fitas de DNA (MUYZER et al., 1998). 
Para amplificação por PCR foi usada o termociclador Veriti 384 (Applied 
Biosystems). Para os primers 968F e 1401R, utilizou-se o seguinte programa para as 
reações: 3 minutos de desnaturação inicial a 94°C, seguidos de 36 ciclos de 
desnaturação de 1 minuto a 94°C, anelamento (1 minuto a 58°C), extensão (1 minuto a 
72°C), seguido por 10 minutos de extensão final a 72°C.  
Para todas as reações de PCR foi feito um controle negativo, onde não se 
acrescentou amostra de DNA, para verificação de contaminação das reações. Para 
visualização dos produtos, foi feito um gel de agarose 1%, com 5 µl de amostra, 
adicionado a 5 µl de corante de amostra e 10 μl de marcador molecular de 1Kb Plus 
DNA Ladder (Invitrogen®), com duração de corrida entre 30-40 minutos a 100V. Após 
coloração com solução de brometo de etídeo (2µg / mL) por 20 minutos e descoloração 
em água destilada, por mesmo período, o gel foi fotografado imediatamente. 
Perfis da comunidade microbiana foram avaliados através da técnica de 
PCR/DGGE (Muyzer 1999). Foram testados primers universais para bactérias, 
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amplificação da sequência de 16S rDNA. Os géis de DGGE foram analisados através do 
programa BIONUMERICS (Applied Maths). 
As corridas dos géis de DGGE foram realizadas no laboratório de Enzimologia 
da Universidade de Brasília.  
Os géis de poliacrilamida a 8% (w/v) foram feitos com um gradiente de 
desnaturação entre 40 e 70% (uréia-formamida), e os produtos de PCR foram aplicados 
na quantidade de 25 µl adicionados a 20 µl de corante (2% de azul de bromofenol, 2% 
de xileno cianol, glicerol 100%, água Milli-Q). 
A corrida do gel de DGGE foi feita usando-se o sistema de eletroforese vertical 
Bio-Rad Dcode DcodeTM Universal Mutation Dectection (fonte Bio-Rad Power Pac 
1000) com voltagem constante de 75V e temperatura de 55°C por um período de 16 
horas em tampão 0,5X TAE. Uma pré-corrida de 1 hora foi realizada com os mesmos 
parâmetros para uma limpeza inicial do gel. Após a corrida, os géis foram corados com 
brometo de etídeo (2µg/mL) por 20 minutos. Posteriormente, os géis foram descorados 
em água destilada por igual período. As bandas foram visualizadas em transiluminador 
U.V. (Alpha Innotech) com posterior fotografia do gel. O programa usado para 




Os dados relativos às análises de solo, como pH, teor gravimétrico e nutrientes 
foram testados quanto à sua normalidade e homocedacidade. Tais verificações foram 
feitas através das análises dos gráficos de resíduos gerados (LAIRD & WARE, 1982)  
Após o teste Shapiro-Wilk realizou-se uma ANOVA seguida por teste de Tukey 
para as comparações dos dados de arquitetura e biomassa de raízes. 
Diferenças em nível de 5 % de probabilidade foram consideradas significativas. 
As análises estatísticas foram realizadas no programa R (versão 2.13.0, pacote NLME 
2.13.2 - R Development Core Team 2008). 
Os géis de DGGE foram analisados através do programa BIONUMERICS 
(Applied Biosystems) e os dendrogramas foram gerados utilizando o algorítmo 






3.1. Amostragens em condição de campo 
 
3.1.1. Características físico-químicas dos solos 
 
O conteúdo gravimétrico de água das amostras de solo da rizosfera de E. inflexa 
e M. minutiflora nos meses de agosto de 2009 (estação seca) e dezembro de 2009 
(estação chuvosa) respondeu às variações da precipitação nos períodos amostrados. No 
mês de agosto, até a data da coleta das amostras de solo (11/08/2009), a precipitação 
acumulada no mês foi de 0 mm. Para o mês de dezembro, até a data da coleta das 
amostras de solo (15/12/2009), a precipitação acumulada no mês foi de 120,7 mm.Os 
valores encontrados para o solo rizosférico de E. inflexa foram 20% e 40%, nas estações 
seca e chuvosa e 21% e 45%, nas estações seca e chuvosa para M. minutiflora. 
Diferenças significativas no conteúdo gravimétrico da rizosfera de E. inflexa e M. 
minutiflora foram detectadas somente na estação chuvosa (Tabela 1). 
Os valores de pH da rizosfera de E. inflexa foram significativamente maiores 
que os da rizosfera de M. minutiflora nas duas estações estudadas (Tabela 1), onde 
foram observadas também, diferenças sazonais. O valor de pH (H2O) do solo da 
rizosfera de E. inflexa diferiu significativamente entre as estações, sendo maior na 
estação chuvosa (4,56) que na seca (4,14). Igualmente, no solo da rizosfera de M. 
minutiflora o valor de pH foi maior na estação chuvosa (4,10) que na seca (3,80). 
As concentrações de P, K, Ca e Mg disponível na rizosfera de M. minutiflora 
foram significativamente maiores que na rizosfera de E. inflexa. A capacidade de troca 
catiônica (CTC) (Tabela1) 4,28 cmolc/dm3 a 7,0 cmolc/dm3 e matéria orgânica foram 
também significativamente maiores na rizosfera M. minutiflora com valores entre 54,8 
g/kg a 104,3 g/kg. 
Contrariamente, a concentração de Al disponível na rizosfera de E. inflexa foi 
maior que na rizosfera de M. minutiflora (valores entre 0,39 cmolc/dm3 e 1,17 







Tabela 1: Características físico-químicas dos solos da rizosfera de E. inflexa e M. 
minutiflora nos meses de agosto e dezembro de 2009 (estação seca e chuvosa, 
respectivamente) na Reserva Ecológica do IBGE, Brasília, DF. 
 
    
   E. inflexa 
 
M. minutiflora 
























































Textura  Argilosa Argilosa 
 
Valores e médias seguidos de mesma letra maiúscula, na linha, e minúscula, na coluna, 




3.1.2. Análises da comunidade bacteriana do solo 
 
O DNA de solo obtido através das extrações apresentou pureza e quantidade 
suficientes para a realização de PCR, após a visualização em gel de agarose a 0,8%. 
Após a realização da PCR, os produtos foram visualizados em gel de agarose a 1% para 
posterior aplicação nos géis de DGGE. 
O resultado dos géis de DGGE (em triplicata) está apresentado nas figuras 20, 
21 e 22. Foi possível observar nos três géis um padrão de agrupamento bem similar 
entre as réplicas dos géis. 
As amostras de E. inflexa e M. minutiflora separam-se claramente em dois 
grupos com 40% de similaridade. Já entre os dois grupos de amostras, a principal 
separação ocorreu entre as estações, chuvosa e seca. 
As amostras de solo rizosférico de E. inflexa na estação seca agruparam-se com 
70% de similaridade. As amostras da estação chuvosa formaram dois grupos, o primeiro 
com 80% de similaridade e o outro com 40%. Uma das repetições referente à estação 
chuvosa se agrupou com as amostras da estação seca.  
Podemos observar o mesmo padrão de agrupamento para as amostras de M. 
minutiflora, onde as amostras obtidas nas estações seca e chuvosa formaram dois grupos 
com 20% de similaridade. Duas amostras referentes à estação seca agruparam-se a 50%. 
A terceira repetição agrupou-se a 20%. Esta amostra formou um grupo com as amostras 





















E. inflexa 1 – Seca  
E. inflexa 2 –Seca 
E. inflexa 3 –Seca 
E. inflexa 4 –Chuvosa 
E. inflexa 5 –Chuvosa 
E. inflexa 6 –Chuvosa 
M. minutiflora 6 –Chuvosa 
M. minutiflora 1 –Seca  
M. minutiflora 2 –Seca 
M. minutiflora 4 –Chuvosa 
M. minutiflora 5 –Chuvosa 
M. minutiflora 3 –Seca 
Figura 20. Dendrograma baseado nos perfis das comunidades bacterianas do solo rizosférico de E. inflexa e M. minutiflora, nas estações 
seca (agosto 2009) e chuvosa (dezembro 2009). O dendrograma foi construído utilizando-se o algorítmo UPGMA e o coeficiente de 









E. inflexa 1 – Seca  
E. inflexa 2 – Seca  
E. inflexa 4 – Chuvosa 
E. inflexa 3 – Seca  
E. inflexa 5 – Chuvosa  
E. inflexa 6 – Chuvosa  
M. minutiflora 1 – Seca 
M. minutiflora 2 – Seca 
M. minutiflora 5 – Chuvosa 
M. minutiflora 6 – Chuvosa 
M. minutiflora 3 – Seca 
M. minutiflora 4 – Chuvosa 
Figura 21. Dendrograma baseado nos perfis das comunidades bacterianas do solo rizosférico de E. inflexa e M. minutiflora, nas estações 
seca (agosto 2009) e chuvosa (dezembro 2009). O dendrograma foi construído utilizando-se o algorítmo UPGMA e o coeficiente de 






Figura 22. Dendrograma baseado nos perfis das comunidades bacterianas do solo rizosférico de E. inflexa e M. minutiflora, nas estações 
seca (agosto 2009) e chuvosa (dezembro 2009). O dendrograma foi construído utilizando-se o algorítmo UPGMA e o coeficiente de 
similaridade DICE.  
M. minutiflora 2 – Seca 
M. minutiflora 5 –Chuvosa 
M. minutiflora 3 –Seca 
M. minutiflora 4 –Chuvosa 
M. minutiflora 1 – Seca 
E. inflexa 1 – Seca  
E. inflexa 5 – Chuvosa 
E. inflexa 6 – Chuvosa  
E. inflexa 4 – Chuvosa  
E. inflexa 3 – Seca  
E. inflexa 2 – Seca  
M. minutiflora 6 –Chuvosa 
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 3.2. Experimento com plantas envasadas em casa de vegetação 
 
3.2.1. Características físico-químicas dos solos 
 
O conteúdo gravimétrico das amostras de solo dos vasos de M. minutiflora, 
interação E. inflexa+ M. minutiflora e vasos sem gramíneas, no tempo inicial (Ti) não 
apresentou diferenças significativas. Entretanto, os valores encontrados para E. inflexa, 
foram significativamente maiores (35,77±2,16). Para o tempo final (Tf) não houve 
diferenças entre os vasos (Tabela 2). 
No início do experimento, após a mistura de solo com areia (proporção 2:1), os 
valores de pH foram determinados em H2O, apresentando valores entre 4,90 e 5,10. Não 
houve diferenças para o pH (H2O) dos vasos em nenhum dos tempos analisados. 
As concentrações de P disponível nos solos foram significativamente maiores 
para os vasos sem gramíneas (4,3±0,81 mg/ dm3) (Tabela 2), assim como as 
concentrações de K disponível  (7,27±0,40 mg/ dm3). Entretanto, houve diferenças 
quando comparados os solos dos vasos de E. inflexa , M. minutiflora, interação E. 
inflexa + M. minutiflora, onde os vasos da interação entre as gramíneas apresentaram as 
maiores concentrações  de K disponível (2,67±0,53 mg/dm3). 
A concentração de cálcio disponível no solo foi maior nos vasos sem gramíneas, 
(1,85 ±0,50 mg/dm3) . Quando comparamos os vasos com gramíneas, as maiores 
concentrações foram encontradas nos vasos com E. inflexa (1,16±0,08 mg/dm3). As 
concentrações de Mg disponível foram maiores para o solo dos vasos sem gramíneas 
(0,61±0,14 cmolc/dm3), assim como os valores de capacidade de troca catiônica (CTC) 
(Tabela 2). Os valores dos teores de matéria orgânica não apresentaram diferenças 















P (mg/dm3) 1,4±0,36b 1,23±0,25b 1,37±0,15b 4,03±0,81a 
K (mg/dm3) 0,67±0,58c 0,67±0,58c 2,67±0,53b 7,27±0,40a 
Ca2+ (mg/dm3) 1,16±0,08b 0,97±0,22c 0,91±0,16c 1,85±0,50a 
Mg2+ (cmolc/dm3) 0,19±0,04b 0,19±0,04b 0,18±0,02b 0,61±0,14a 
CTC (cmolc/dm3) 1,35±0,08b 1,16±0,26c 1,09±0,18c 2,64±0,64a 
MO (g/kg) 12,57±1,50a 10,83±0,75a 11,70±1,30a 10,83±0,75a 
pH (H2O) (Ti) 6,07±0,23a 5,77±0,37a 5,65±0,17a 5,59±0,54a 
pH (H2O) (Tf) 6,09±0,20a 5,87±0,22a 5,89±0,01a 5,41±0,15a 
Teor gravimétrico (Ti) 35,77±2,16a 25,12±3,79b 24,25±1,44b 24,07±5,98b 
Teor gravimétrico (Tf) 24,57±4,10a 21,0±4,1a 26,62±2,68a 23,55±6,60a 
 




3.2.2. Análise da comunidade bacteriana do solo  
 
O DNA de solo obtido através das extrações apresentou pureza e a quantidade 
suficientes para a realização de PCR, quando visualizado em gel de agarose a 0,8%. 
Após a realização da PCR, os produtos foram visualizados em gel de agarose a 1% para 
posterior aplicação nos géis de DGGE. Não foi possível amplificar duas amostras: uma 
representando a interação entre E. inflexa + M. minutiflora (Ti) e uma representando a 
interação E. inflexa + M. minutiflora (Tf). Para estas amostras possuo somente duas 
repetições.  
As amostras de E. inflexa , M. minutiflora e interação E. inflexa +M. minutiflora 
referentes ao tempo inicial (Ti) separaram-se em quatro grupos com 40% de 
similaridade. Um primeiro grupo foi formado com as amostras E. inflexa (Ti) com 70% 
de similaridade. A terceira amostra de E. inflexa (Ti) se agrupou com uma amostra M. 
minutiflora (Ti) com 80% de similaridade. As duas outras réplicas de M. minutiflora 
(Ti) se agruparam com 40% de similaridade. As amostras da interação E. inflexa +M. 
minutiflora (Ti) formaram um grupo separado das demais amostras com 40% de 
similaridade (Figura 23) 
Observou-se no gel referente ao tempo final (Tf) (Figura 24) com as amostras de 
E. inflexa , M. minutiflora e interação E. inflexa +M. minutiflora (Tf) uma separação em 
dois grandes grupos com 50% de similaridade. Um primeiro grupo foi formado com as 
amostras E. inflexa (Tf) e interação E. inflexa +M. minutiflora com 65% de 
similaridade. As duas primeiras amostras de E. inflexa (Tf) se agruparam com 90% de 
similaridade e a terceira, com 80%. As amostras de M. minutiflora (Tf) se agruparam 
com 85% de similaridade e duas réplicas com 100%. As amostras da interação E. 
inflexa +M. minutiflora (Tf) se agruparam com similaridade de 60%.  
A Figura 25 representa o gel referente às amostras dos vasos sem gramíneas, 
tanto no tempo inicial (Ti) quanto no tempo final (Tf). As amostras separaram-se 
formando dois grupos com 50% de similaridade. Houve uma separação entre os tempos 
Ti e Tf, cada um formado por duas réplicas. 
As amostras de E. inflexa dos tempos Ti e Tf separaram-se em dois grupos com 
40% de similaridade. As amostras referentes ao tempo Ti formaram um grupo com 
similaridade de 70%, com duas réplicas a 90%. As amostras referentes ao tempo Tf 
formaram um grupo a 60%, com duas réplicas a 70% de similaridade (Figura 26). 
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As amostras referentes à interação E. inflexa +M. minutiflora nos tempos Ti e Tf 
estão apresentadas na figura 27. As amostras separaram-se em dois grupos com 
similaridade inferior a 40%. As réplicas do tempo Ti agruparam-se com 60% de 
similaridade, enquanto as réplicas do tempo Tf, com similaridade inferior a 40%. 
As amostras de M. minutiflora nos tempo Ti e Tf estão apresentadas na figura 
28. Para o tempo Ti só temos duas réplicas, pois a terceira não apresentou perfil de 
bandas no gel. As amostras separaram-se em dois grupos com similaridade inferior a 
40%, onde as amostras referentes ao tempo Ti agruparam-se com similaridade em 50%. 
As amostras referentes ao tempo Tf apresentaram similaridade acima de 60% e uma 












Figura 23. Dendrograma baseado nos perfis das comunidades bacterianas do solo rizosférico de E. inflexa, M. minutiflora e interação E. 
inflexa + M. Minutiflora no tempo inicial (Ti), do experimento com plantas envasadas em casa de vegetação. O dendrograma foi 
construído utilizando-se o algorítmo UPGMA e o coeficiente de similaridade DICE. 
E. inflexa – Ti – v09 
E. inflexa – Ti – v12 
E. inflexa – Ti – v10 
E. inflexa + M. minutiflora – Ti – v53 
 
M. minutiflora – Ti – v94 
M. minutiflora – Ti – v95 
 M. minutiflora – Ti – v99  













Figura 24. Dendrograma baseado nos perfis das comunidades bacterianas do solo rizosférico de E. inflexa , M. minutiflora e interação E. 
inflexa + M. Minutiflora no tempo final (Tf) , do experimento com plantas envasadas em casa de vegetação. O dendrograma foi 
construído utilizando-se o algorítmo UPGMA e o coeficiente de similaridade DICE. 
 
E. inflexa + M. minutiflora – Tf – v62 
E. inflexa + M. minutiflora – Tf – v64 
E. inflexa – Tf – v11 
E. inflexa – Tf – v22 
E. inflexa – Tf – v27 
M. minutiflora – Tf – v92 
M. minutiflora – Tf – v97 















Figura 25. Dendrograma baseado nos perfis das comunidades bacterianas do solo dos vasos sem gramíneas nos tempos inicial e final (Ti e 
Tf), do experimento com plantas envasadas em casa de vegetação. O dendrograma foi construído utilizando-se o algorítmo UPGMA e o 
coeficiente de similaridade DICE. 
Solo – Ti.-. v148 
Solo – Ti – v150 
Solo – Tf – v179 
Solo – Tf - v178 
Solo – Ti – v151 














Figura 26. Dendrograma baseado nos perfis das comunidades bacterianas do solo rizosférico de E. inflexa nos tempos inicial e final (Ti e 
Tf), do experimento com plantas envasadas em casa de vegetação. O dendrograma foi construído utilizando-se o algorítmo UPGMA e o 
coeficiente de similaridade DICE. 
E. inflexa – Tf – v11 
E. inflexa – Tf – v27 
E. inflexa – Tf – v22 
E. inflexa – Ti – v09 
E. inflexa – Ti – v12 














Figura 27. Dendrograma baseado nos perfis das comunidades bacterianas do solo rizosférico da interação E. inflexa + M. minutiflora  nos 
tempos inicial e final (Ti e Tf), do experimento com plantas envasadas em casa de vegetação. O dendrograma foi construído utilizando-se 
o algorítmo UPGMA e o coeficiente de similaridade DICE. 
E. inflexa + M. minutiflora – Tf – v62 
E. inflexa + M. minutiflora – Ti – v53 
E. inflexa + M. minutiflora – Ti – v51 











Figura 28. Dendrograma baseado nos perfis das comunidades bacterianas do solo rizosférico de M. minutiflora nos tempos inicial e final 
(Ti e Tf), do experimento com plantas envasadas em casa de vegetação. O dendrograma foi construído utilizando-se o algorítmo UPGMA 
e o coeficiente de similaridade DICE. 
M. minutiflora – Tf – v92 
 
M. minutiflora – Tf – v97 
 
M. minutiflora – Tf – v132 
 
M. minutiflora – Ti – v94 
 




3.2.3. Variações na arquitetura e biomassa de raízes 
 
Considerando os vasos em monocultura, para os dados de comprimento total de 
raízes (CTR), comprimento de raízes finas (CRF), projeção de área total (PAT), 
superfície total das raízes (ST) e comprimento de parte aérea os valores encontrados 
foram significativamente maiores em M. minutiflora do que em E. inflexa (Figuras 29 
A, B, C e 30 A e B). No entanto, a biomassa de raízes foi maior para E. inflexa (Figura 
30 C). A relação entre raízes finas/comprimento total de raízes, comprimento total de 
raízes/biomassa de raízes e comprimento total de raízes/comprimento da parte aérea 
(RCC), foram maiores em M. minutiflora que E. inflexa (Figura 31 A, B, C).  
Quando avaliamos os vasos em interação, o comprimento total de raízes (CTR), 
comprimento de raízes finas (CRF), superfície total das raízes (ST), comprimento de 
parte aérea foram significativamente maiores para M. minutiflora. Para projeção de área 
total (PAT) os valores entre as duas espécies foram iguais. (Figuras 29 A, B, C e 30 A e 
B). Em interação, os valores de biomassa de raízes foram maiores para E. inflexa 
(Figura 30 C). A relação de raízes finas: comprimento total de raízes, comprimento total 
de raízes: biomassa de raízes e comprimento total de raízes: comprimento parte aérea 







Figura 29: (A) Comprimento total de raízes; (B) Comprimento de raízes finas (CRF): 
(C) Projeção de área total (PAT) para os vasos de E. inflexa, M. minutiflora crescidos 
em monocultura e em interação. Diferenças significativas entre os tratamentos 
(monocultura e interação) estão indicadas por letras maiúsculas e entre as espécies por 































































































Figura 30. (A) Superfície total de raízes; (B) Comprimento de parte aérea; (C) Biomassa 
de raízes de E. inflexa e M. minutiflora crescidos em monocultura e em interação. 
Diferenças significativas entre os tratamentos (monocultura e interação) estão indicadas 
por letras maiúsculas e entre as espécies por letras minúsculas (p≤0,05). Médias 

















































































Figura 31. (A) Relação comprimento de raízes finas/ comprimento total de raízes; (B) 
Relação comprimento total de raízes/biomassa; (C) Relação comprimento total de 
raízes/comprimento parte aérea. Diferenças significativas entre os tratamentos 
(monocultura e interação) estão indicadas por letras maiúsculas e entre as espécies por 






































































As condições encontradas nas rizosferas de E. inflexa (espécie nativa) e M. 
minutitflora (espécie invasora) em condições de campo diferiram em todos os 
parâmetros químicos dos solos analisados, ainda que, as duas espécies tenham sido 
coletadas nas mesmas condições e nas mesmas áreas. Durante as coletas, observou-se 
diferenças físicas nos solos da rizosfera de E. inflexa, que se soltava mais facilmente das 
raízes do que o solo aderido às raízes de M. minutiflora. A espécie invasora apresentou 
maires valores para P, K, Ca disponíveis no solo e também para CTC e matéria 
orgânica. Para todas as análises realizadas, somente os valores de pH a Al disponível no 
solo da rizosfera de E. inflexa foram significativamente maiores que os de M. 
minutiflora. Segundo Davet (2004) o pH rizosférico difere dos solos adjacentes às 
plantas. Essas variações são mais ou menos pronunciadas dependendo da capacidade de 
tamponamento do solo e dos tipos de plantas, onde dicotiledôneas apresentam um efeito 
maior.  
A maior disponibilidade de nutrientes no solo rizosférico de M. minutiflora pode 
ser atribuído a fatores ecofisiológicos como a exploração mais eficiente dos recursos 
(BARUCH & GÓMEZ, 1996), capacidade de resistir melhor à seca (BARUCH & 
FERNANDES, 1993). Neste estudo, o solo da rizosfera de M. minutiflora apresentou 
valores maiores de nutrientes no solo. Talvez, a comunidade bacteriana da rizosfera de 
M. minutiflora poderia estar favorecendo a espécie na absorção de nutrientes. 
Uma das estratégias utilizadas pelas espécies de plantas invasoras para competir 
e dominar em comunidades vegetais é a liberação de aleloquímicos, produtos do 
metabolismo secundário, tendo como matérias-primas as substâncias originadas no 
metabolismo primário (LACHER, 2000). A alelopatia é o efeito de uma planta sobre 
outra, através da liberação de substâncias no ambiente que apresentam ação direta ou 
indireta sobre espécies vizinhas, incluindo-se interações intra e inter plantas e 
microorganismos, podendo haver domínio de uma espécie sobre outra, que apresenta 
susceptibilidade no ambiente compartilhado (RICE, 1979). Essas substâncias 
encontram-se em todas as partes da planta, principalmente nas raízes e folhas 
(REZENDE, 2003).  
A realização do PCR-DGGE usando primers baseados na região conservada da 
sequência do 16S rDNA apresenta perfis complexos quando usados para analisar a 
microbiota do solo. Os perfis obtidos refletem a composição dominante da microbiota, 
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formando um padrão entre as amostras analisadas (DUARTE et al., 2001). Outra forma 
de interpretação dos géis pode ser em relação à intensidade das bandas presentes nos 
perfis, onde a intensidade estaria diretamente ligada à densidade de bactérias presentes 
na amostra (FROMIN et al., 2002). 
Nas análises do 16S rDNA através de DGGE observou-se diferenciação dos 
perfis bacterianos, com uma nítida separação entre as comunidades bacterianas da 
rizosfera das espécies de E. inflexa e M. minutiflora, bem como entre as comunidades 
bacterianas nas estações seca-chuvosa. 
Podemos observar que o efeito na diferenciação das comunidades bacterianas do 
solo rizósferico das espécies estudadas permanece nas duas estações, seca e chuvosa, 
mostrando que os efeitos provocados pelas espécies podem ser prolongados. A variação 
entre as espécies de plantas e liberação de exsudatos podem ter influenciado o processo 
de fracionamento das amostras de solo, para extração de DNA, a que foram submetidas 
essas amostras. A liberação de recursos nutricionais na rizosfera como nitrogênio, 
carbono e fósforo pelas plantas estimulam o aumento da comunidade de 
microrganismos e a competição entre eles (ROVIRA, 1976). DeAngelis et al. (2009) 
mostraram uma ampla diversidade bacteriana ainda não descrita em solos rizosféricos 
de aveia,sugerindo que esta diversidade é estimulada pela atividade das raízes.  
 Quando as coletas foram realizadas, foi possível observar a coexistência das 
duas espécies de gramíneas. Situação semelhante encontraram Pivello et al. (1999) em 
levantamento realizado na Reserva Biológica do Cerrado de Emas (Pirassununga, SP). 
Os autores observaram um padrão de distribuição similar entre as espécies de E. inflexa 
e M. minutiflora, sendo encontrados em ambas altos índices de biomassa aérea e 
densidade. A associação positiva verificada através da avaliação dos dados de biomassa 
aérea e densidade permitiu aos autores inferir que M. minutiflora não exclui a espécie 
nativa. Entre os fatores adaptativos que poderiam permitir a alta frequência e a 
coexistência dessas espécies estaria a grande capacidade de crescimento vegetativo, 
resultado da total conversão de fotoassimilados em biomassa alocada para as folhas 
(KLINK, 1996). Estudos teóricos predizem que as espécies invasoras irão ocupar o 
mesmo nicho das espécies nativas e que estas irão produzir um novo padrão de 
organização (SCHEFFER & VAN NES, 2006).  
Quando analisamos os mesmos parâmetros fisico-químicos referentes aos vasos 
não foi possível observar a mesmas diferenças entre as espécies. Para todos os 
tratamentos, os maiores valores de nutrientes estavam nos vasos com solo e não nos 
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vasos com gramíneas. Somente em interação E. inflexa + M. minutiflora, o elemento K 
apresentou maior valor em relação a E. inflexa e M. minutiflora em monocultura. Para 
Ca e CTC, E. inflexa apresentou maior valor em relação a M. minutiflora e interação. 
Em relação aos dados de arquitetura de raízes e biomassa, a espécie invasora 
apresentou os maiores valores para todos os parâmetros analisados quando em 
monocultura e em interação. Entretanto, somente para os valores de biomassa de raízes 
os valores foram maiores para E. inflexa, tanto em monocultura quanto em interação. 
As plantas podem competir entre si (intraespecífica) e com outras plantas 
(interespecíficas) pelos recursos do meio (luz, água, nutrientes, CO2). A duração do 
tempo da competição determinará prejuízos no crescimento, no desenvolvimento e, 
consequentemente, na produção, em caso de culturas. Uma redução considerável no 
crescimento de espécies, tanto em combinações intra como interespecíficas, é resultante 
da competição espacial entre grupos de plantas que ocupam o mesmo local em um 
determinado período de tempo (SCHOENER, 1983). Raventós & Silva (1995) 
argumentaram que essa redução ocasionada por plantas vizinhas, poderia ser devido à 
competição por água durante a estação seca e por luz durante a estação úmida, sendo 
que a natureza complexa da competição entre plantas tem sido amplamente ignorada, 
sendo investigada apenas na forma de estudos experimentais e em condições 
controladas. No entanto, a competição interespecífica por ambientes favoráveis ao 
estabelecimento das plantas ao longo do tempo evolutivo, pode estar gerando 
adaptações nas estratégias de regeneração das espécies. 
A projeção de área de raízes foi igual para as duas espécies quando em interação. 
As duas espécies ocuparam o maior espaço possível dentro dos vasos para poder obter 
maiores recursos de nutrientes e água. A competição entre as espécies pode alterar os 
mecanismos de utilização e aquisição de nutrientes pelas plantas maximizando a 
captação dos recursos escassos (SILVA & DELATORRE, 2009).  
O sistema radicular das plantas é muito importante para a exploração do solo e 
absorção de água e nutrientes. A habilidade para ocupar o subterrâneo do solo depende 
de diversas características das raízes, incluindo taxa de crescimento relativo, densidade 
de raiz fina, biomassa e área superficial total da raiz (HODGE, 2009). No presente 
estudo, a competição entre as espécies afetou mais a espécie nativa do que a invasora. 
O maior valor de biomassa encontrado para as raízes de E. inflexa pode estar 
relacionado ao fato de que plantas de cerrado apresentem sistema radicular bem 
desenvolvido para sobreviver nos períodos de seca e quando ocorrem queimadas 
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(DELITTI et al., 2001). Variações na biomassa de raízes podem ser devido a 
translocações de carboidratos e nutrientes entre brotos e raízes. Estas transferências 
permitem que as comunidades de plantas se adaptem às condições de mudança em 
ambientes de savana (VOGT et al., 1998). Em competição, E. inflexa pode ter alocado 
seus recursos em biomassa de raízes. 
A relação comprimento total de raízes/comprimento de parte aérea pode ajudar a 
explicar como os fatores afetam e modificam o crescimento da planta. As plantas têm 
capacidade para compensar deficiências, como limitação de nutrientes, aumentando o 
tamanho da raiz em relação à demanda da parte aérea, aumentando a densidade e o 
comprimento de raízes finas (BARBER, 1979). Uma menor relação raízes/parte aérea 
pode significar um sistema radical mais extenso e, possivelmente, mais eficiente 
(BUTTERY & BIZZELL, 1972). Entretanto, isto não foi observado em nenhuma das 
espécies estudadas. M. minutiflora apresentou valores maiores para comprimento total 
de raízes e relação raízes/parte aérea. As espécies invasoras são dotadas de uma 
arquitetura foliar mais eficiente na captação da luz solar e transformação em energia, 
essencial para o desenvolvimento da planta (VITÓRIA FILHO, 1985). 
Similar ao observado em condições de campo, os perfis das bandas dos géis de 
DGGE permitiram a observação da nítida separação entre os vasos com E. inflexa, M. 
minutiflora e da interação entre as gramíneas no tempo incial (Ti). Os perfis mais 
contrastantes de bandas foram os pertencentes à M. minutiflora. Quando analisamos o 
tempo final (Tf) verificamos o mesmo padrão de agrupamento, com uma diferenciação 
entre as espécies de gramíneas e a interação. 
 Vários estudos tem sido realizados com o objetivo de verificar o efeito de 
nutrientes nas rizosferas (GOMES et al., 2001; MOTA et al., 2002; SILVA et al., 
2003), utilizando-se a técnica de PCR-DGGE, entretanto não foram encontrados 
trabalhos com objetivos de verificar diferenças na comunidade bacteriana de rizosferas 
em experimento com interação entre gramíneas.  
 Como o PCR-DGGE da região 16S rDNA avalia a comunidade bacteriana 
predominante existente na rizosfera, metabolicamente ativa ou não (PROSSER, 2002), 
mudanças no perfil metabólico de cada espécie podem ser responsáveis pelas diferenças 
constatadas entre as espécies de gramíneas e entre as interações. Quando as duas 
espécies de gramíneas estavam em interação, o perfil dos géis apresentou um número 
maior de bandas, ao contrário das espécies em monocultura. As atividades dos 
microrganismos estão baseadas em sua notável diversidade metabólica e adaptabilidade 
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genética (KURTBORKE et al., 2004), e aparentemente a interação entre as gramíneas 
produziu uma comunidade bacteriana diferenciada. A rizosfera cria um ambiente 
favorável e protegido para microrganismos (ANDRADE et al., 1998). A magnitude 
dessas alterações nas propriedades do solo é largamente determinada pela quantidade e 
tipo de C liberado da raiz, bem como de características intrínsicas do solo. As raízes 
metabolicamente ativas secretam várias formas de materiais orgânicos. Entre 40 e 95% 
do carbono transferido para as raízes é perdido como rizodeposição no solo, 
constituindo-se em considerável fluxo de carbono que influencia a modulação da 
estrutura de comunidades microbianas presentes nesses habitats (MARRIEL et al., 
2005). 
A quantidade e a qualidade dos exsudatos liberados pela raiz também alteram a 
química do solo e influenciam a comunidade bacteriana que coloniza a rizosfera e 
utiliza esses exsudados como fonte de carbono (BAUDOIN et al., 2001). A composição 
desses exsudatos pode variar com a idade e o genótipo da planta, o metabolismo, a 
condição nutricional, o tipo de estresse e outros fatores ambientais (RICHARDSON et 
al., 2009). 
 DeAngelis et al. (2009) mostraram uma ampla diversidade bacteriana ainda não 
descrita em solos rizosféricos de aveia, chamando atenção que muito ainda necessita ser 
estudado para que possamos entender como este sistema funciona. 
 Podemos observar que a interação entre as duas espécies provoca alterações 
tanto na comunidade microbiana do solo quanto no desenvolvimento das espécies. 
Calvaruso et al. (2003) em trabalho realizado com amostras de solos de floresta 
observaram que as comunidades bacterianas da rizosfera podem alterar o crescimento 
das plantas por modificarem a disponibilidade de nutrientes do solo. Variações no pH 
do solo, aeração e características físico-químicas resultam em condições distintas para o 
solo, impactando diretamente a comunidade microbiana da rizosfera (MARSCHNER et 
al., 2001). 
O solo da rizosfera apresenta características químicas e microbiológicas distintas 
do solo total. Exsudatos de raízes são fontes de carbono e energia para a comunidade 
microbiana do solo. Alguns trabalhos mostram as diferenças encontradas para solos 
rizosféricos de plantação de milho e para solos de florestas temperadas. Os solos 
distantes das plantas apresentam diversidade microbiana diferente. As plantas alteram a 
química do solo através da liberação de exsudatos pelas raízes finas e através da 
interação mutualista entre os fungos que habitam a região das raízes (ACOSTA-
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MARTINEZ et al., 2008; BERG et al., 2009; OH et al., 2012). Este pode ser um dos 
motivos pelos quais os solos dos vasos sem gramíneas apresentaram perfis bacterianos 






Diante da hipótese formulada de que as espécies de gramíneas invasoras afetam 
a diversidade da comunidade bacteriana do solo em áreas nativas de cerrado em função 
de diferenças no investimento em biomassa radicular e no padrão de absorção e uso de 
nutrientes foi possível concluir através dos experimentos em campo e em casa de 
vegetação que: 
 
Experimento em campo 
 
A maioria dos parâmetros químicos do solo diferiu no solo rizosférico da espécie 
invasora, Melinis minutiflora, em comparação com a espécie nativa, Echinolaena 
inflexa, independentemente da estação do ano.  
A maior disponibilidade de nutrientes encontrada na rizosfera de Melinis 
minutiflora pode ser um fator da diferenciação observada para as comunidades 
bacterianas associadas à rizosfera das duas espécies de gramíneas detectadas através da 
técnica de eletroforese em gel de gradiente desnaturante (DGGE) obtidas para as 
sequências de 16S rDNA. Nos géis analisados a espécie nativa, Echinolaena inflexa, 
apresentou um maior número de bandas quando comparados a espécie invasora Melinis 
minutiflora. 
 
Experimento em casa de vegetação 
 
Como observado em situação de campo, também nos vasos a espécie invasora 
alterou a maioria dos parâmetros químicos do solo, havendo diferenciação da 
comunidade bacteriana entre as espécies nos tratamentos em monocultura e em 
interação entre elas. Adicionalmente, a espécie invasora apresentou maior crescimento 
tanto em monocultura quanto em interação em relação à espécie nativa podendo assim 
ter explorado melhor os recursos do solo. 
O período de desenvolvimento das espécies também foi fator de diferenciação 
das comunidades bacterianas. O estabelecimento das espécies alterou a diversidade 
bacteriana do solo quando comparados ao controle (vasos sem gramíneas). O aumento 
do número de bandas e com maior intensidade são observadas nos géis quando as 
espécies já estão estabelecidas. Este resultado esteve presente nas duas espécies 
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estudadas, Echinolaena inflexa e Melinis minutiflora, bem como, na interação entre 
elas. A diferenciação ocorreu no número de bandas apresentados nos géis, onde um 
número maior de bandas foi encontrado para a espécie nativa, Echinolaena inflexa. 
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EFEITOS DO PLANTIO DE ARBÓREAS EM UMA PASTAGEM SOBRE A 




O bioma Cerrado é o segundo maior bioma no Brasil e consiste em um mosaico de 
vegetação com diferentes fitofisionomias, variando entre campos abertos até florestas 
densas e florestas secas. Um recente e intenso processo de ocupação transformou o bioma 
na mais importante região para pecuária e cultivo no Brasil. A degradação de pastagens é 
um dos maiores problemas na agricultura, com consequências severas para o ambiente no 
bioma Cerrado. O objetivo deste trabalho foi comparar a comunidade bacteriana do solo 
associada a três áreas do bioma Cerrado: uma área nativa de cerrado, uma área de pastagem 
em uso e uma área de pastagem com plantio de arbóreas. Utilizamos a técnica de 
pirosequenciamento para caracterizar as comunidades bacterianas em 18 amostras de solo. 
As amostras representaram as diferentes áreas e estações, chuvosa e seca, a que estão 
submetidas. Na área de cerrado nativo, os perfis mostraram um padrão diverso de 
distribuição, sem um grupo dominante. O filo Acidobacteria foi dominante na área de 
pastagem em uso e na pastagem com plantio de arbóreas, seguido pelos filos Firmicutes, 
Planctomycetes e Proteobacteria. A sazonalidade das estações foi um fator marcante na 






The Cerrado biome, the second largest biome in Brazil, consists of a mosaic of different 
habitat types, ranging from open grasslands to dense woodlands and dry forests. An 
intensive recent occupation process has transformed it into the most important region for 
cattle ranching and intensive plantation commodity crops in Brazil. The degradation of 
pastures is an important problem, leading to serious environmental consequences in Cerrado 
biome. Restoring those areas may become strategic, both, for the economical importance of 
the agrosystems, and for their preservation, since degradation is very associated to erosion, 
causing sediment deposition in rivers and lakes. The purpose of this work was to compare 
the bacterial soil communities associated with three areas in Cerrado biome: a native 
cerrado area, a pasture in use and a pasture planted with tree species. We used a barcoded 
pyrosequencing technique to characterize bacterial communities in 18 soils samples. In the 
native cerrado area, the bacterial community profile showed a diverse pattern of 
distribution, without a dominant group. Acidobacteria were dominant in pasture in use and 
pasture with tree species, followed by Firmicutes, Planctomycetes and Proteobacteria. 
Seasonality of the precipitation was an important factor differentiating between the phyla of 






O Cerrado é o segundo maior bioma da América Latina com uma área de 
aproximadamente 204 milhões de hectares (CSR/IBAMA 2009), ocupando cerca de 
25% do território brasileiro, localizado principalmente na região central do país. É 
considerado a savana com maior riqueza de espécies do mundo com mais de 11.000 
espécies de plantas, das quais 4.400 são endêmicas (MENDONÇA et al., 2008; 
MYERS et al. 2000).  
Apesar de estudos mostrando sua alta biodiversidade, o Cerrado sofre com intenso 
desmatamento em decorrência da expansão das atividades agropecuárias e crescimento 
urbano. Considerando o período entre 2002 e 2008, os remanescentes do Cerrado foram 
reduzidas de 55,7% para 51,5% , segundo o relatório técnico de monitoramento de 
desmatamento do bioma (MMA/IBAMA/PNUD), onde apenas 7,4% de toda a área natural 
do bioma é integralmente protegida por unidades de conservação (CSR/IBAMA, 2009). 
O uso da terra no bioma, tem se caracterizado pelos sistemas de produção 
intensiva e mecanizada, com utilização de elevadas doses de fertilizantes e pesticidas.  
A conversão da vegetação nativa em pastagens cultivadas representou uma 
alternativa para aumentar a produção de carne da região. Isso foi obtido pela introdução 
de espécies forrageiras de origem africana, de grande capacidade de adaptação a solos e 
climas, dos gêneros Brachiaria (corresponde a mais de 80% das pastagens cultivadas do 
Centro-Oeste brasileiro), Panicum e Andropogon (BROSSARD & BARCELLOS, 
2005).  
Além de ser responsável por grande parte da produção de grãos no país, a 
pecuária do Cerrado representa 40% do rebanho bovino do País, contribuindo com 
aproximadamente 43% da carne brasileira produzida (BNDES 2009). No Brasil, 
ocupam cerca de três quartos da área agrícola nacional (BRASIL, 2006), cerca de 210 
milhões de hectares, assumindo posição de destaque no cenário agrícola brasileiro.  
Apesar de vários estudos mostrando sua alta diversidade, o Cerrado apresenta 
hoje, aproximadamente, 37% de sua cobertura vegetal perdida principalmente para áreas 
de pastagens. Pesquisas mostram que 70% das pastagens brasileiras estão em processo 
de degradação, principalmente no cerrado, nas áreas de transição e na Amazônia, o que 
afeta a produtividade e a sustentabilidade da pecuária nacional. As estimativas para o 
Brasil chegam em 70 milhões de hectares de pastagens degradadas (FAO 2008).  
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O desenvolvimento de tecnologias para recuperar áreas de pastagens 
abandonadas e degradadas, através do uso de sistemas agro silvo pastoris, como 
alternativa para minimizar a pressão de desmatamento sobre novas áreas, pode 
proporcionar desenvolvimento social, econômico e é ecologicamente sustentável para os 
agricultores. 
A reimplantação da vegetação nativa ou a adaptação de espécies exóticas 
possibilita a produção de matéria orgânica, bem como, a recuperação da comunidade 
microbiana do solo, que possuem papel fundamental nas transformações que equilibram 
e sustentam os ecossistemas naturais e cultivados (MASCHIO et al., 1992).  
Os microrganismos do solo são responsáveis pela decomposição da matéria 
orgânica, mineralização e transferência de nutrientes entre os diferentes compartimentos 
do solo, controle biológico de patógenos, produção de substâncias promotoras de 
crescimento, fixação biológica de nitrogênio atmosférico e degradação de substâncias 
tóxicas no solo (MOREIRA; SIQUEIRA, 2006). A microbiota do solo também 
contribui com a liberação gradativa e contínua de nutrientes da matéria orgânica para as 
plantas e após a morte dos microrganismos, parte do conteúdo celular também se torna 
disponível às plantas (TURNER et al., 2003). 
Além da busca da diversidade entre as espécies vegetais, a recuperação da 
biodiversidade dos microrganismos e da fauna do solo é questão importante na busca da 
sustentabilidade. Em solos degradados, os níveis de carbono no solo são baixos e a 
recuperação de áreas pode oferecer uma alternativa para o sequestro de carbono, no 
combate as mudanças climáticas globais (LAL, 2004).  
Diante do exposto, o objetivo do presente trabalho foi comparar e diferenciar a 
diversidade da comunidade bacteriana de solos de cerrado com diferentes usos – 
pastagem em uso, pastagem com plantio de arbóreas e uma área de cerrado sentido 
restrito como referência. 
Para tanto, foram formuladas as seguintes hipóteses: 
 
A composição da comunidade bacteriana é diferente devido: 
 
1.  A conversão do solo para cultivo de pastagens causa alterações físicas e 
químicas que podem alterar a diversidade bacteriana do solo; 
2.  A entrada de nutrientes diferenciada em cada área e o histórico de uso torna-se 
fator determinante na diferenciação da comunidade bacteriana do solo. 
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3.2. Material e métodos  
 
3.2.1. Descrição da área de estudo 
O município de Paracatu, estado de Minas Gerais, localiza‐se na sub‐bacia do rio 
Paracatu, onde a agropecuária é a principal atividade econômica com produção de 
hortifrutigranjeiros, cana-de-açúcar, soja, trigo e diversos tipos de rebanhos (IBGE, 
2012).  
A precipitação total nas áreas da Fazenda Jéssica, em Paracatu, MG no período 
do estudo foi de 1409,7 mm, medido por uma estação do INMET, para o município. 
Segundo a classificação climática de Köppen, o clima da região é do tipo AW, 
clima tropical úmido de savana, com inverno seco e verão chuvoso. A precipitação 
anual média está entre 1100 a 1600 mm com duas estações bem definidas: seca e 
chuvosa. A estação seca ocorre de maio a setembro e a chuvosa de outubro a abril, 
quando ocorre mais de 90% da precipitação anual.  
Os índices pluviométricos mensais registrados pelo Instituto Nacional de 
Meteorologia (www.inmet.gov.br, em 01/06/2012) para o período de janeiro de 2010 a 




Figura 32. Distribuição da precipitação mensal (mm) durante o período de janeiro de 
2010 a dezembro de 2010. Dados do Instituto Nacional de Metereologia (INMET, 
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O experimento de recuperação de área de reserva legal com arbóreas foi 
estabelecido em uma fazenda, denominada Fazenda Jéssica, localizada entre as 
coordenadas 17°16’04.4” de latitude Sul e 46°52’14.5” de longitude Oeste. A área da 
fazenda se encontra na micro bacia do Córrego Rico, bacia do rio Paracatu. A 
recuperação foi estabelecida em uma área utilizada como pastagem, formada com 
Brachiaria brizantha. 
O local da área de estudo possui a fitofisionomia de cerrado sentido restrito, 
formação fisionômica vegetal que caracteriza os cerrados do Brasil Central, ocupando 
aproximadamente 43% da região (EITEN, 1972). O solo das parcelas foi classificado 
como Latossolo Vermelho, com textura muito argilosa.  
Nesta fazenda, três parcelas, representando pastagem em uso, pastagem a ser 
recuperada com arbóreas e uma parcela controle, com vegetação nativa e fitofisionomia 
de cerrado sentido restrito foram selecionadas (Figura 33).  
Para o plantio das árvores na área para recuperação foram estabelecidas 
diferentes composições de espécies nativas definidas com base em inventários 
previamente realizados em nível regional (SILVA JÚNIOR, 2007; FELFILI et al. 1995, 
1994). As mudas foram produzidas no viveiro do Centro de Referência em Recuperação 
de Áreas Degradadas (CRAD – UnB) e no Viveiro do IEF-MG em Paracatu, parceiro 
do grupo e responsável por um viveiro de mudas naquela cidade que tem a missão de 
produzir mudas para apoiar projetos e produtores rurais.  
O projeto na fazenda Jéssica foi iniciado em março de 2009, com a avaliação, 
preparo das áreas e seleção das mudas a serem plantadas. O plantio foi realizado em 
outubro de 2009.  
Os plantios foram mistos com espécies nativas, priorizadas aquelas de uso 
múltiplo, medicinais e alimentares que agreguem valor às reservas legais e tragam renda 
aos proprietários rurais e aquelas com funções ecossistêmicas importantes. Foram 
plantadas 1505 mudas, abrangendo 30 espécies (Tabela 3). As mudas foram plantadas 
em covas com adubação orgânica ao redor. Dois litros de esterco curtido foram 
adicionados, em quatro covas, distantes 50 cm das plantas e com 10 cm de profundidade 
por 20 cm de largura em torno da planta. A palha de milho foi colocada em um raio de 
50 cm ao redor da planta e sobre a palha foi depositado um pouco de solo para que 
evitar a retirada da palha com o vento. A área total plantada foi de 1, 5 ha. Para evitar o 











Figura 33. Áreas da fazenda Jéssica, em Paracatu, Minas Gerais. (A) Área de cerrado 









Tabela 3: Lista das espécies arbóreas utilizadas no plantio da área em recuperação da 
fazenda Jéssica, em Paracatu, Minas Gerais. 
 
Nome comum Nome científico Família 
Açoita cavalo Luehea grandiflora Tiliaceae 
Albizia Albizia polycephala Leguminosae 
Cerejeira Amburana cearensis Fabaceae 
Angico monjolo Parapiptadenia zehntneri Leguminosae 
Angico vermelho Anadenanthera macrocarpa Leguminosae 
Cortiça Apeiba tibourbou Tiliaceae 
Aroeira Lithraea molleoides Anacardiaceae 
Baru Dipteryx alata Leguminosae 
Cagaita Eugenia dysenterica Myrtaceae 
Caixeta Croton salutaris Euphorbiaceae 
Camboatã Matayba elaeagnoides Sapindaceae 
Capitão Terminalia argentea Combretaceae 
Caviúna Dalbergia miscolobium Leguminosae 
Caroba Jacaranda micrantha Bignoniaceae 
Cedro Cedrela tubiflora Meliaceae 
Chichá Sterculia chicha Sterculiaceae 
Embaúba Cecropia pachystachya Cecropiaceae 
Faveira Dimorphandra mollis Leguminosae 
Gonçalo Astronium graveolens Leguminosae 
Ipê amarelo Tabebuia serratifolia Bignoniaceae 
Jatobá m Hymenaea courbaril Fabaceae 
Jenipapo Genipa americana Rubiaceae 
Mata cachorro Simarouba versicolor Simaroubaceae 
Mutamba Guazuma ulmifolia Sterculiaceae 
Paineira Chorisia speciosa Bombacaceae 
Pau d’óleo Copaifera lucens Leguminosae 
Pau-formiga Triplaris brasiliensis Polygonaceae 
Pau-santo Kielmeyera marauensis Guttiferae 
Tinguí Magonia pubescens Sapindaceae 





3.2.2. Coleta das amostras de solo 
 
As áreas selecionadas foram amostradas nos meses de março (final da estação 
chuvosa) e setembro (final da estação seca) de 2010. No mês de março, quando foi 
realizada a primeira coleta (31/03/2010), a precipitação foi de 226,5 mm. Para o mês de 
setembro, foi de 7,7 mm. Até a data da segunda coleta (22/09/2010), não havia 
precipitação acumulada no período. 
As amostras de solo foram coletadas com trado com 5 cm de diâmetro em 
profundidade entre 0-10 cm. Na parcela de pastagem com arbóreas, as coletas foram 
feitas na área próxima a planta. 
 Em cada área foram demarcados três transectos, onde foram coletadas dez 
amostras em cada transecto. A distância entre cada transecto foi de 50 m e a distância 
entre os pontos de 5 m. No total, por transecto foram coletadas 30 amostras de solo. As 
amostras que foram coletadas na área com plantio de arbóreas, foram coletadas a 40 cm 
de distância da planta.  
As amostras utilizadas para as análises foram compostas por 3 e 4 pontos de solo 
coletado. No primeiro transecto, selecionamos os pontos 3, 6 e 9; no segundo, 4, 7 e 10, 
e no terceiro, 2, 5, 8 e 10. Essas amostras foram compostas, representando um ponto por 
transecto. Assim, foi possível obter 3 amostras por linha (Figura 34). 
Após as coletas, em campo, as amostras destinadas às análises moleculares, pH e 
análise de nutrientes foram acondicionadas em sacos plásticos e mantidas refrigeradas. 
Para determinação do conteúdo gravimétrico as amostras foram acondicionadas em latas 
de alumínio e vedadas. 
Ao chegar ao laboratório, as amostras destinadas às análises moleculares foram 
peneiradas através de malha de 2 mm, fracionadas em pequenas quantidades e 
congeladas em freezer -20°C. As amostras utilizadas para determinação de pH e análise 




Figura 34. Esquema referente às coletas de solo realizadas em Paracatu, Minas Gerais. 
 
3.2.3. Análises físico-químicas do solo 
 
 Os valores de pH do solo foram obtidos em água destilada e CaCl2 (0,01 M) na 
proporção 1:2,5. Após a agitação com bastão de vidro e repouso por 30 minutos foi 
realizada a leitura do pH, com auxílio de um potenciômetro. 
 As análises químicas do solo foram realizadas na Universidade Federal de 
Viçosa (UFV-MG), no laboratório de Solos Florestais.  Os elementos P, K foram 
extraídos com o extrator Mehlich1 e os elementos Ca, Mg e Al com o extrator KCl 
(1mol/L). O carbono orgânico foi determinado pelo método Walkley-Black. A 
concentração de P disponível foi determinada por colorimetria, K trocável por 
fotometria de chama, Ca e Mg trocáveis por espectrofotometria de absorção atômica. O 
elemento Al por titulometria. As análises realizadas seguiram o protocolo estabelecido 
por EMBRAPA (1997). 
 O teor gravimétrico de água no solo foi determinado pela diferença entre o peso 





 A análise de textura das amostras de solo foi realizada com o método do 
densímetro (BOUYOUCOS, 1926). 
 
3.2.4. Análises da comunidade bacteriana do solo 
 
A extração de DNA total das amostras de solo foi feita através do kit FastDNA 
SPIN para extração de DNA de microrganismos em amostra de solo, marca MP Bio, 
seguindo o protocolo recomendado pelo fabricante, com uso do equipamento Fast Prep® 
24 (MP Bio, USA). O produto da extração foi avaliado por eletroforese em gel de 
agarose 0,8 % contendo brometo de etídeo (2μg/ml) e o seu tamanho estimado por 
comparação com o marcador 1kb plus ladder (USB-EUA). 
Para as análises de pirosequenciamento, os fragmentos de 16S rDNA das 
amostras de solo de cada área tratamento (cerrado, pastagem com plantio de arbóreas e 
pastagem em uso) foram amplificados utilizando-se os oligonucleotídeos iniciadores 
que flanqueiam as regiões hipervariáveis V5 a V9 do 16S rRNA (ARMOUGON & 
RAOULT, 2009). Os pares de oligonucleotídeos iniciadores utilizados foram 787F (5’- 
ATTAGATACCCNGGTAG - 3’) e 1492 R (5’- GNTACCTTGTTACGACTT - 3’), 
com os adaptadores A ou B da 454 Life Science’s - (ROESCH et al., 2007). 
A amplificação por PCR das sequências de 16S rDNA com 20 μl de volume 
total de reação foi realizada através do protocolo: tampão de Taq polimerase 1X 
(Invitrogen); 3,0 mM de MgCl2; 10 ρmol de cada oligonucleotídeo iniciador, 0,25 mM 
de dNTPs;1,5U de Taq DNA polimerase (Invitrogen), 1 μl de DNA. As concentrações 
das amostras de DNA variaram entre 1,08 ng/µl a 6,75 ng/µl em 25 µl. A amplificação 
foi realizada utilizando desnaturação inicial de 3 min a 95ºC, seguido por 25 ciclos com 
desnaturação por 30 segundos a 95ºC, anelamento por 30 segundos a 58ºC e extensão 
por 1,4 minutos a 72 ºC, seguido por uma extensão final de 7 minutos a 72ºC e 
resfriamento a 10ºC. Os amplicons foram sequenciados por meio do sequenciador de 
nova geração GS FLX Titanium (454 Sequencing Center, Brandford, USA). 
O processamento dos dados foi realizado por meio do pipeline Qiime 
(CAPORASO et al., 2010). Sequências menores que 130 bp e com índice de qualidade 
inferior a 30 foram removidas. As sequências foram separadas por amostras através dos 
barcodes com 10 pb e depois agrupadas em filotipos usando Cd-hit (LI & GODZIK, 
2006) com limiar de ≥ 97% de similaridade entre as sequências. Sequências 
representativas foram classificadas usando Uclust contra o conjunto de dados básicos do 
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RDP (Ribosomal Database Project). Os testes estatísticos sobre as diferenças 
taxonômicas entre as amostras foram calculados por meio do programa STAMP 
(PARKS & BEIKO, 2010). 
 
3.2.5. Análises estatísticas  
 
O modelo linear misto (LME) proposto por Laird & Ware (1982) foi utilizado 
para análise dos dados, por possuírem medidas repetidas ao longo do tempo, com 
fatores fixos e aleatórios.  
Para a utilização do modelo, usamos o fator ‘estação’ como fixo, pois foram 
realizadas duas medições na mesma área em épocas diferentes. Os outros dados foram 
tratados como fatores aleatórios. 
Os dados relativos para as análises de solo, como pH, conteúdo gravimétrico de 
água e nutrientes foram testados quanto à sua  normalidade e homocedacidade. Somente 
os valores de pH precisaram de transformação logarítmica. Diferenças a 5 % de 
probabilidade foram consideradas significativas. As análises estatísticas foram 






3.3.1. Características físico-químicas do solo 
 
 O conteúdo gravimétrico na profundidade 0-10 cm respondeu às variações da 
precipitação durante os meses coletados (março e setembro) (Figura 32). O teor de 
umidade médio do solo variou entre 25,5% (março de 2010) a 13,4% (setembro de 
2010) na área de cerrado sentido restrito e de 16,9% (março de 2010) a 10% (setembro 
de 2010) na área de pastagem em uso. Na área de pastagem com arbóreas os valores 
variaram entre 21,7% (março de 2010) a 9,35% (setembro de 2010) (Figura 35 A). 
Diferenças significativas foram observadas entre as estações, chuvosa e seca (p<0,05). 
Quando comparados, os valores de pH(H2O) dos solos entre as áreas, o solo sob 
cerrado apresentou valores mais baixos em relação as áreas de pastagem em uso e 
pastagem com arbóreas (Figura 35 B). Os valores médios de pH (CaCl2) (Figura 35 C) 
do solo de cerrado sentido restrito foram menores que os das áreas de pastagem em uso 
e pastagem com arbóreas. As diferenças ocorreram entre as parcelas e entre as estações, 
chuvosa e seca. Houve efeito significativo da época de amostragem dos solos, sendo 
que os valores mais elevados foram encontrados na estação chuvosa. Os valores das 
áreas de pastagem foram maiores que o de cerrado. Na estação seca não houve 
diferenças entre os valores. 
Após as análises de texturas, os solos das três áreas foram classificados como 
tendo textura muito argilosa, segundo o diagrama triangular simplificado para a 
classificação textural do solo. 
As análises das características químicas dos solos estão apresentadas nas figuras 
36, 37 e 38. As concentrações de P disponível no solo foram significativamente 
diferentes entre os tratamentos, não variando, entretanto, entre as estações. A área de 
cerrado sentido restrito apresentou os menores valores, variando entre 1,16 a 1,57 
mg.dm-3 nas estações chuvosa e seca. A área de pastagem em uso apresentou valores 
variando entre 1,97 e 2,1 mg.dm-3. Para a área de pastagem com arbóreas foram 
encontrados os maiores valores para P disponível, variando entre 3,54 e 4,40 mg.dm-3.   
As concentrações de K disponível não apresentaram diferenças entre as áreas 
estudadas, com valores variando entre 109,67 a 160 mg.dm-3. O conteúdo de Ca nas 
áreas foi significativamente diferente quando comparamos a área de cerrado sentido 
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restrito com as áreas de pastagem em uso e pastagem com arbóreas, nas duas estações, 
chuvosa e seca. Entretanto, não houve diferenças entre as duas áreas de pastagem. 
As análises mostraram diferenças nas concentrações de Mg disponível no solo, 
onde a área de cerrado sentido restrito apresentou os menores valores quando 
comparado às áreas de pastagem. Entre as áreas de pastagem não houve diferenças entre 
os valores. 
As concentrações de Al no solo foram significativamente diferentes quando as 
áreas de cerrado, pastagem em uso e pastagem com arbóreas foram comparadas. A área 
de cerrado apresentou valores maiores tanto para a estação chuvosa (1,30 cmolc/dm3), 
quanto para a seca (0,94 cmolc/dm3). Os valores de CTC foram diferentes somente entre 
a área de cerrado e as áreas de pastagem, tanto nas estações chuvosa, quanto na seca. 
Para os valores de MO do solo não houve diferenças significativas entre as 
áreas.  
A análise dos componentes principais com os parâmetros químicos dos solos 
amostrados (Figura 39 A e B) agruparam as áreas de cerrado sentido restrito no mesmo 
quadrante, separando as áreas de pastagem em uso e pastagem com arbóreas. A 


























































Figura 36. Valores médios do teor de umidade no solo (%), pH em água e CaCl2 obtidos 
em áreas de cerrado sentido restrito, pastagem em uso e pastagem com arbóreas (n=3), 
no intervalo de 0 a 10 cm de profundidade do solo, nos meses de março e setembro de 
2010 (estações chuvosa e seca). As barras verticais representam os desvios padrão. 






















































Figura 37. Concentrações de P (mg/dm3)(A), K (mg/dm3)(B) disponíveis no solo para as 
áreas de cerrado sentido restrito, pastagem em uso e pastagem com arbóreas (n=3). As 
barras verticais representam o desvio padrão das médias. Diferenças significativas entre 























































Figura 38. Concentrações de Ca (mg/dm3)(A) e Mg (cmolc/dm3)(B) disponíveis no solo 
para as áreas de cerrado sentido restrito, pastagem em uso e pastagem com arbóreas 
(n=3). As barras verticais representam o desvio padrão das médias. Diferenças 




































































Figura 39. Concentrações de Al (cmolc/dm3) (A), CTC (cmolc/dm3) (B) e MO (dag/kg) (C) 
disponíveis no solo para as áreas de cerrado sentido restrito, pastagem em uso e pastagem com 
arbóreas (n=3). As barras verticais representam o desvio padrão das médias. Diferenças 



















Figura 39. Análise dos componentes principais (PCA) dos parâmetros químicos dos 
solos analisados (A); Análise dos componentes principais (PCA) dos filos dominantes 
dos solos analisados (B). Legenda: JCC – Jéssica cerrado chuva; JCS – Jéssica cerrado 
seca; JPUC – Jéssica pastagem em uso chuva; JPUS – Jéssica pastagem em uso seca; 
JPRC – Jéssica pastagem com arbóreas chuva; JPRS – Jéssica pastagem com arbóreas 
seca. Os números 1, 2 e 3 correspondem às repetições realizadas. 
 
A 
B Cerrado chuva 
Cerrado seca 
Pastagem em uso chuva 







Pastagens em uso e 
arbóreas seca 
Pastagem em uso chuva 
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3.2.2. Análises da comunidade bacteriana do solo 
 
Após as análises de pirosequenciamento, obtivemos cerca de 126 000 sequências 
de alta qualidade para as áreas amostradas. 
Usando a classificação do RDP II (Ribosomal Database Project), com um índice 
de confiança de 95%, um total de 18 filos foi identificado para as áreas de cerrado 
nativo, pastagem em uso e pastagem com arbóreas. Dez filos (AD3, Acidobacteria, 
Actinobacteria, Bacterioidetes, Chloroflexi, Firmicutes, Planctomycetes e 
Proteobacteria) foram considerados abundantes. Consideramos abundantes os filos com 
frequência maior que 1% e oito filos foram considerados raros, com frequência menor 
que 1% (Armatimonadetes, Chlamydiae, Elusimicrobia, Gemmatimonadetes, SPAM, 
TM6, TM7 e WPS-2).  
Analisamos os filos dominantes em todas as áreas, onde o grupo de “bactérias 
não classificadas” e o filo Acidobacteria apresentaram a maior abundância, nas três 
áreas amostradas (Figura 40 A, B e C). Para os menos dominantes, os mais presentes 
foram o TM7 e WPS-2 (Figura 41 A, B e C). 
O grupo de “bactérias não classificadas” apresentou maior abundância para as 
áreas de cerrado sentido restrito e pastagem em uso, apresentando valores variando 
entre 19 e 31% e pastagem com arbóreas na estação seca, com valores em 29%.  
Entre os filos, o filo Acidobacteria foi dominante nas três áreas amostradas, nas 
duas estações. Encontramos também sequências correspondentes a cinco grupos do filo 
Acidobacteria (Acidobacteria-5, Chloroacidobacteria, Solibacteres, Sva0725, iii1-8) e 
um grupo representativo (7,2%) não classificado. 
As áreas estudadas apresentaram variações quanto à posição dos filos em relação 
à abundância, portanto serão descritos conforme as áreas amostradas: cerrado sentido 
restrito, pastagem em uso e pastagem com arbóreas. A ordenação dos filos segue a 
abundância apresentada para a área de cerrado sentido restrito. 
A área de cerrado sentido restrito apresentou como segundo filo mais abundante, 
o filo Verrumicrobia com variações entre 7 e 11%. A maior abundância foi encontrada 
na estação chuvosa. Sequências das classes de Spartobacteria e Verrumicrobiae também 
foram observadas, além de uma classe Verrumicrobia “não classificada”. 
O filo Proteobacteria foi o terceiro filo mais abundante, com valores entre 8 e 
10%. Foram observadas sequências das classes Alphaproteobacteria, 
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Betaproteobacteria, Deltaproteobacteria e Gammaproteobacteria, além de sequências de 
Proteobacteria “não classificadas”, nas estações chuvosa e seca.  
O quarto filo com maior abundância foi o AD3 com valores entre 10 e 16%. 
Para este filo, a estação seca apresentou maior abundância. As classes ABS-6 e JG37-
AG-4 também apresentaram sequências nas amostras analisadas. 
Para a área de pastagem em uso, o segundo filo mais abundante foi o 
Proteobacteria, apresentando valores entre 10 e 13%.  Também foram observadas 
sequências das classes Alphaproteobacteria, Betaproteobacteria, Deltaproteobacteria e 
Gammaproteobacteria, além de sequências de Proteobacteria “não classificadas”, nas 
duas estações amostradas.  
O terceiro filo mais abundante foi o Firmicutes, apresentando maior abundância 
na estação chuvosa. O quarto filo mais abundante para a pastagem em uso foi o 
Actinobacteria. 
Na área de pastagem com arbóreas, o segundo e o terceiro filos mais abundantes 
seguiram a mesma distribuição que a pastagem em uso, com os filos Proteobacteria e 
Firmicutes.  
O quarto filo mais abundante foi Verrumicrobia, apresentando valores variando 
entre 3,9 e 4,5% na área amostrada. Sequências das classes de Spartobacteria e 
Verrumicrobiae também foram observadas, além de uma classe Verrumicrobia “não 
classificada”. 
Analisamos também a presença filos menos dominantes (com frequência menor 
que 1 %) em todas as áreas (Figura 41). Dentre os filos considerados raros, os que 
apresentaram maior porcentagem de distribuição foi o TM7 e o WSP-2. Os filos raros 
encontrados estão presentes em todas as áreas amostradas, variando somente a 
abundância encontrada nas estações. 
Comparando-se as frequências relativas dos filos bacterianos mais abundantes 
das áreas de cerrado sentido restrito, pastagem em uso e pastagem com arbóreas através 
do programa STAMP utilizando o teste ANOVA-Tukey-Kramer, os filos que 
apresentaram diferenças significativas foram: Acidobacteria e Planctomycetes (Figura 
42). Para os filos menos abundantes, somente o filos Armatimonadetes (Figura 43). 
Quando comparamos as frequências relativas dos filos bacterianos mais 
abundantes em relação às estações através do programa STAMP utilizando o teste 
ANOVA -Tukey-Kramer, os filos que apresentaram diferenças significativas foram os 
mesmos apresentados para as diferenças entre as áreas (Figura 44). Para os filos menos 
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abundantes, o resultado encontrado foi o mesmo que para os filos mais abundantes 
(Figura 45). 
 As diferenças entre a composição das comunidades bacterianas do solo das áreas 
amostradas (cerrado sentido restrito, pastagem em uso e pastagem com arbóreas) foi 
realizada através da Análise de Coordenadas Principais (PCoA) no programa Unifrac. 
Através destas análises podemos observar as separações entre as áreas. Realizamos 
análises com parâmetros weighted e unweighted, onde é avaliada a presença-ausência de 
sequências, e onde é avaliada a abundância relativa de cada grupo de sequências (Figura 
46 A e B). 
Com a análise PCoA weighted (Figura 46 A) os resultados mostram a separação 
bem definida das amostras de cerrado sentido restrito (estação chuvosa e seca) das 
demais amostras das áreas de pastagem. A área de pastagem em uso, estação chuvosa, 
também se separou das demais amostras. 
Para a análise PCoA unweighted (Figura 46 B), as amostras referentes ao 
cerrado sentido restrito estações chuvosa e seca continuam separadas das demais 
amostras. 
Em ambos os resultados de PCoA, as amostras JCC1 a 3 (estação chuvosa) e 
JCS1 a 3 (estação seca) para a área de cerrado sentido restrito estão separadas das outras 
áreas. Pastagem em uso, JPU1 a 3 (estação chuvosa) estão próximas nas análises 
unweighted e weighted (Figuras 46 A e B). As outras áreas amostradas não estão bem 












Figura 40. Frequência dos filos dominantes (> 1%) de acordo com as análises de 
pirosequenciamento na classificação do Ribosomal Database Project na área de cerrado 
sentido restrito(A), pastagem em uso (B) e pastagem com arbóreas (C). As áreas foram 



















































Figura 41. Frequência dos filos menos dominantes (< 1%) de acordo com as análises de 
pirosequenciamento na classificação do Ribosomal Database Project nas áreas de 
cerrado sentido restrito (A), pastagem em uso (B) e pastagem com arbóreas (C). As 





































Figura 42. Diferenças significativas (p< 0,05) entre os filos bacterianos mais abundantes das 
áreas de cerrado sentido restrito, pastagem em uso e pastagem com arbóreas, por meio do 
programa STAMP utilizando o teste ANOVA ukey-Kramer. O valor médio para cada grupo 
é demonstrado em forma de linha. Legenda: JCC – cerrado chuva; JCS – cerrado seca; 
JPUC- pastagem em uso chuva; JPUS – pastagem em uso seca; JPAC – pastagem com 
arbóreas chuva; JPAS – pastagem com arbóreas seca. Números 1 a 3 representam as 














Figura 43. Diferenças significativas (p< 0,05) entre os filos bacterianos menos abundantes 
das áreas de cerrado sentido restrito, pastagem em uso e pastagem com arbóreas, por meio 
do programa STAMP utilizando o teste ANOVA Tukey-Kramer. O valor médio para cada 
grupo é demonstrado em forma de linha. Legenda: JCC – cerrado chuva; JCS – cerrado 
seca; JPUC- pastagem em uso chuva; JPUS – pastagem em uso seca; JPAC – pastagem com 
arbóreas chuva; JPAS – pastagem com arbóreas seca. Números 1 a 3 representam as 






Figura 44. Diferenças significativas (p< 0,05) entre as estações chuvosa (azul) e seca 
(marrom) dos filos bacterianos mais abundantes presentes no solo de cerrado sentido 
restrito, pastagem em uso e pastagem com arbóreas, por meio do programa STAMP 
utilizando o teste ANOVA Tukey-Kramer. O valor médio para cada grupo é demonstrado 
em forma de linha. Legenda: JCC – cerrado chuva; JCS – cerrado seca; JPUC- pastagem em 
uso chuva; JPUS – pastagem em uso seca; JPAC – pastagem com arbóreas chuva; JPAS – 












Figura 45. Diferenças significativas (p< 0,05) entre as estações chuvosa (azul) e seca 
(marrom) dos filos bacterianos menos abundantes presentes no solo de cerrado sentido 
restrito, pastagem em uso e pastagem com arbóreas, por meio do programa STAMP 
utilizando o teste ANOVA Tukey-Kramer. O valor médio para cada grupo é demonstrado 
em forma de linha. Legenda: JCC – cerrado chuva; JCS – cerrado seca; JPUC- pastagem em 
uso chuva; JPUS – pastagem em uso seca; JPAC – pastagem com arbóreas chuva; JPAS – 











Figura 46. Análise de Coordenadas Principais (PCoA) weighted (A) e unweighted (B) das 
sequências 16S rDNA do solo de áreas de cerrado sentido restrito, pastagem em uso e 
pastagem com arbóreas obtidas por pirosequenciamento e analisadas através do programa 
Unifrac. (JCC 1 a 3:cerrado sentido restrito chuva; JCS 1 a 3: cerrado sentido restrito seca; 
JPUC 1 a 3: pastagem em uso chuva; JPUS 1 a 3: pastagem em uso seca; JPAC 1 a 3: 
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O conteúdo gravimétrico nas áreas analisadas diferiu significativamente, onde a 
área de cerrado sentido restrito apresentou os menores valores nas duas estações. Tal 
variação pode estar ligada ao fato de que as áreas de pastagem tanto em uso, quanto 
com plantio de arbóreas, tem gramínea como cobertura vegetal evitando perda de água. 
A adição de nutrientes na pastagem em uso e na pastagem com plantio de 
arbóreas induziram as alterações nas características químicas das áreas, incluindo 
alterações no pH e na disponibilidade de elementos. Os valores de pH variaram entre as 
áreas, onde a área de cerrado apresentou menores valores por não ter recebido correção 
de calcário, como nas áreas de pastagem. 
A área de pastagem com arbóreas apresentou os maiores valores para a 
concentrção de P disponível. Esses valores podem ser resultado do acréscimo de 
nutrientes para o plantio das espécies arbóreas. Como as amostras foram coletadas 
próximas as covas (40 cm) podem ter influenciado nos valores mais altos. Fósforo é 
nutriente essencial para a comunidade microbiana. Variações em sua concentração 
podem induzir a alterações na comunidade de microrganismos. Os sistemas naturais, 
como florestas e campos nativos, conseguem auto-sustentar-se sem adição de 
fertilizantes fosfatados, mesmo em solos com baixa disponibilidade de fósforo (P). 
Nesses sistemas, o P disponível é controlado pela ciclagem de P orgânico (Po), tendo 
como componente essencial a biomassa microbiana (GUGGENBERGER et al., 1996). 
Os valores Ca disponível também foram maiores para as pastagens. A área de 
cerrado apresentou os menores valores para os nutrientes analisados, com exceção ao Al 
disponível, que foi mais alto. O valor encontrado é uma característica dos solos de 
Cerrado não detectada nas outras área em função da calagem recebida. 
Tais alterações levaram à separação das áreas de cerrado sentido restrito das 
áreas de pastagem em uso e pastagem com arbóreas. A separação ocorreu tanto para a 
estação chuvosa quanto para a estação seca, observadas através da análise de 
componentes principais. Os fatores de diferenciação foram o elemento alumínio e a 
umidade do solo das amostras. A separação para as áreas de pastagem ocorreu somente 
na estação chuvosa, pois na estação seca, as pastagens em uso e com arbóreas se 
agruparam. 
Nos solos das áreas analisadas, encontramos membros dos principais filos 
bacterianos (filos Acidobacteria, Proteobacteria, Actinobacteria e Bacteroidetes). Esses 
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quatro filos, de acordo com Bachar et al.(2010) estão presentes nos solos dos maiores 
biomas da Terra. A riqueza de filos de bactérias foi semelhante entre os solos dos 
tratamentos analisados, com variações somente na abundância. Foi observada uma 
variação entre as áreas e estações, com agrupamento diferenciado entre elas (Figura 40 
A e B). A variação da diversidade microbiana ao longo das estações do ano ainda não é 
bem compreendida, já que em cada estação parece ocorrer uma comunidade microbiana 
dominante acompanhada de outras pouco abundantes que, muitas vezes, estão abaixo do 
nível de detecção dos métodos de avaliação (TORSVIK & ØVREÅS, 2002). Tais 
variações estão diretamente ligadas ao regime hídrico, à estrutura e ao manejo do solo, e 
ao teor e à qualidade dos resíduos vegetais aportados (TIEDJE et al., 2001). Solos com 
teor elevado de matéria orgânica tendem a manter a população microbiana mais estável 
ao longo do ano, provavelmente, pela heterogeneidade das fontes de carbono (DE FEDE 
et al., 2001). 
O grupo de bactérias não classificadas apresentou maior abundância na área de 
cerrado sentido restrito em relação aos outros filos identificados para a área. 
Em todos os tratamentos o filo Acidobacteria foi o mais abundante nas três 
áreas, com valores variando entre 20 e 40% das sequências de bactérias analisadas. As 
áreas de pastagem apresentaram os maiores valores, próximos a 40%. A área de 
pastagem com arbóreas apresentou os valores mais altos na estação chuvosa. 
O filo Acidobacteria é agora reconhecido oficialmente pelo manual de 
Bacteriologia Sistemática (Bergey’s Manual of Systematic Bacteriology) (GARRITY et 
al., 2004) e inclui três gêneros com representantes cultiváveis: Acidobacterium 
(Aeróbico), Geothrix e Holophaga (Anaeróbicos restritos). Estes gêneros são 
abundantes em lagos de água doce, pântanos, solo e intestinos humanos. Os membros 
do filo Acidobacteria estão entre os mais abundantes do solo. Estudos mostram que mais 
de 30% do total de sequências obtidas em bibliotecas de clones de 16S rDNA de solos 
pertencem ao filo Acidobacteria (QUAISER et al., 2003; YOUSSEF & ELSHAHED, 
2009). Trabalhando com comunidades microbianas do solo de Mata Atlântica por meio da 
construção de bibliotecas de clones de 16S rDNA e sequenciadas pelo método de Sanger, 
Bruce et al. (2010) também foi encontrado o filo Acidobacteria como o mais abundante. 
A amplitude de divergência entre as sequências do gene 16S rDNA gene no filo 
Acidobacteria é similar a encontrada no filo Proteobacteria, sugerindo com isto, uma grande 
diversidade metabólica. Entretanto, o potencial metabólico de Acidobacteria é pouco 
descrito e sua abundância sugere um maior impacto na ciclagem de nutrientes em solos 
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(HUGENHOLTZ et al., 1998). Estudos têm sido realizados com o objetivo de verificar a 
capacidade do filo em utilizar diversas fontes de carbono, como polímeros de plantas, pois 
este está presente em solos com diferentes quantidades de carbono (EICHORST et al., 2011). 
Em 1997, Hedlund e colaboradores, propuseram o ﬁlo Verrucomicrobia que 
possui representantes amplamente distribuídos na natureza, principalmente no solo. 
Vários trabalhos relatam a presença deste ﬁlo em solos de floresta, cultivados e solos 
áridos, em diferentes lugares do mundo (HEDLUND 1997; DUNBAR 1999). 
Lindström et al. (2004) investigaram os fatores que afetam a composição de 
bacterioplâncton em diferentes profundidades, em um lago na Suécia com diferentes 
tratamentos de fósforo (P), e concluíram a alta disponibilidade desse composto 
favoreceu a população deste grupo. No entanto, neste trabalho foi observado que a 
quantidade de fósforo disponível nas pastagens foi significativamente maior que na área 
de cerrado, local que apresentou maior abundância do filo. Talvez seja possível inferir 
que a existência do ﬁlo possa ser favorecida pela temperatura do solo (SAIT et al., 
2006). A área de cerrado sentido restrito está sempre protegida pela vegetação 
mantendo assim uma temperatura mais estável em relação aos solos de pastagem, que 
possuem maior área sem densa cobertura de vegetação. 
Entre os fatores responsáveis por condições mais favoráveis ao desenvolvimento 
microbiano, nas áreas sob vegetação natural, merecem destaque a ausência de preparo 
do solo (resultando em maior presença de raízes, as quais aumentam a entrada de 
substratos carbonados no sistema, via exudatos radiculares), a maior diversidade 
florística (MENDES et al., 2002), quantidade e qualidade dos resíduos vegetais 
retornados ao solo proporcionando a ocorrência de menor variação e de níveis mais 
adequados de temperatura e umidade (OLIVEIRA et al., 2001). 
O filo Proteobacteria apresenta grande diversidade de morfologia celular e 
ﬁsiologia. As estratégias para obtenção de energia são várias, incluindo organismos com 
metabolismos quimiolitotróﬁco, quimiorganotróﬁco e fototróﬁco, além de outras vias 
metabólicas especializadas em organismos adaptados a nichos diversos (CANHOS et 
al., 1997). É um filo de grande importância para os ciclos do carbono, nitrogênio e 
enxofre. Apesar de o filo conter o maior número de isolados descritos do que outros 
filos, a maior parte ainda não foi cultivada (KERSTERS et al., 2006). 
Os filos Acidobacteria e Proteobacteria foram dominantes neste trabalho, com 
alta porcentagem de abundância nas áreas de pastagem em uso e pastagem com 
arbóreas. Smit et al.(2001) foram os primeiros a reconhecer a importância destes dois 
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filos e levantar a hipótese de que a razão Proteobacteria/Acidobacteria aumenta quando 
a disponibilidade de nutrientes também aumenta em solos agrícolas. 
Em trabalho com o objetivo de verificar os efeitos da rotação de culturas e do 
plantio direto em comunidades bacterianas de solo, Yin et al. (2010) observaram que o 
filo Proteobacteria foi mais estável em abundância com as modificações ocorridas no 
solo do que o filo Acidobacteria. No presente estudo, ao contrário, verificamos uma 
diminuição do filo Proteobacteria na pastagem com arbóreas em relação à pastagem em 
uso. A pastagem com arbóreas recebeu acréscimo de nutrientes e revolvimento do solo 
para abertura das covas. O filo Acidobacteria, entretanto, aumentou na pastagem com 
arbóreas. 
Um dado marcante encontrado neste trabalho é a grande abundância encontrada 
para o filo AD3 na área de cerrado sentido restrito. Este filo é identificado em 
proporções baixas, em torno de 2%, e normalmente encontradas em solo rizosférico, 
solos de tundra, solos com alto teor de umidade e solos de minas. Aparentemente, o pH 
baixo de solo ou a alta concentração de metais em solos de minas parecem ser 
responsáveis pela alta abundância deste filo (HUR et al.,2011). Quando comparamos as 
áreas de cerrado sentido restrito e as áreas de pastagem, em uso e com arbóreas, tanto os 
valores de pH quanto de Al disponível no solo são maiores para a área de cerrado. Estes 
podem ser fatores de diferenciação entre as áreas. Isto pode ser observado na análise de 
componentes principais (PCA – Figura 40 A e B), onde as áreas de cerrado sentido 
restrito se separaram das outras áreas, tanto na estação chuvosa quanto na seca, e entre 
os fatores de diferenciação estavam o Al disponível e o filo AD3. 
Com relação aos filos menos abundantes, observou-se um aumento da 
abundância dos filos TM7, Armatimonadetes e TM6 nas áreas de pastagem em uso e 
com arbóreas em relação ao cerrado sentido restrito. A área de cerrado sentido restrito 
apresentou 1% de suas sequências referentes ao filo WPS-2 na estação seca. O filo 
WPS-2 raramente é detectado em solos, entretanto já foi identificado em solo próximos 
as rachaduras onde ocorre liberação de gases pelo vulcão Socompa, em Puna de 
Atacama, nos Andes (COSTELLO et al., 2009). Entre os filos menos abundantes 
encontra-se o filo SPAM, em maior abundância nas áreas de pastagem. Este filo foi 
encontrado em solos próximos as geleiras Pindari (Himalaia) e apresentou habilidades 
de crescimento em baixas temperaturas (psychrophiles) e temperatura ideal em 15° C 
(SHIVAJI et al., 2011). Mais estudos serão necessários para que se possa relacionar sua 
presença nos solos estudados. 
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D Rivière et al (2009) em trabalho realizado com microrganismos envolvidos na 
digestão de sedimentos observaram a presença dos filos TM6, TM7 e WPS-2 em menor 
abundância. A presença de animais nas áreas de pastagem e cobertura vegetal 
diferenciada poderia estar relacionada a estas diferenças. Sobre os filos TM6 e TM7 
quase não existem informações, tendo sido encontrados em esponjas no mar 
Mediterrâneo (SCHMITT et al., 2012). 
O filo Aramatimonadetes ainda está sendo identificado, mas já foi isolado 
através de métodos independentes de cultivo de vários ambientes, como áreas de 
tratamento de águas residuais (aeróbicos e anaeróbicos), ambientes hipersalinos, em 
águas quentes e solo rizosférico (PORTILLO & GONZALEZ, 2009; LEE et al., 2011; 
TAMAKI et al., 2011). Características fenotípicas comuns de três estirpes cultivadas 
são Gram-negativas, aeróbicas, imóveis, produzem pigmento rosado, e capacidade para 
degradar polissacarídeos (TAMAKI et al., 2011). Apesar de ter sido encontrado em 
menor abundância nas áreas estudadas, não existe relato deste filo em solos de cerrado. 
O filo WPS -2 foi encontrado nos solos de cerrado sentido restrito e na pastagem 
em uso. Na área de pastagem em uso este foi considerado menos abundante. Este filo 
ainda está sendo estudado, portanto não se pode inferir ainda nenhuma atividade ou 
função. Trabalhos relatam a presença deste filo em solos poluídos (NOGALES et al., 






Através dos resultados obtidos foi possível concluir que: 
 
Existem diferenças na comunidade bacteriana do solo das áreas amostradas em 
função à conversão do uso do solo para cultivo de pastagens e também com o plantio de 
espécies arbóreas na pastagem. A área de cerrado nativo apresentou um padrão diverso 
de distribuição dos filos.  
Através das análises de nutrientes do solo foi possível verificar diferenças entre 
as áreas, onde as áreas de pastagem apresentaram maior concentração de nutrientes em 
relação a área de cerrado sentido restrito. Tais diferenças podem estar relacionadas à 
diferenciação das comunidades bacterianas. A partir das análises de pirosequenciamento 
dos fragmentos de 16S rDNA das amostras de DNA do solo com o objetivo de 
caracterizar a comunidade bacteriana foi possível observar a dominância do filo. 
Acidobacteria, Verrumicrobia, Proteobacteria e AD3. Nas áreas de pastagem em uso e 
pastagem com plantio de arbóreas, o filo Acidobacteria foi seguido pelos filos 
Firmicutes, Planctomycetes e Proteobacteria. O filo AD3 foi somente detectado na área 
de cerrado sentido restrito. 
Quando analisamos a interação entre as áreas e o efeito da sazonalidade da 
precipitação podemos observar que este foi um fator marcante na diferenciação da 
estrutura das comunidades bacterianas. O aumento do teor de umidade no solo 
favoreceu os filos Acidobacteria e Planctomycetes nas áreas de cerrado sentido restrito e 
pastagem em uso. Na área de pastagem com plantio de espécies arbóreas houve, com a 
redução do teor de umidade no solo, o favorecimento do filo Planctomycetes. 
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Os resultados obtidos neste trabalho evidenciaram a grande diversidade da 
comunidade bacteriana encontrada em solos de Cerrado. As variações encontradas estão 
relacionadas às mudanças de uso da terra. O acréscimo de nutrientes ao solo para 
cultivo, a entrada de espécies invasoras e a retirada da vegetação nativa para o 
estabelecimento de pastagens foram os agentes destas mudanças.  
Quando comparamos as duas áreas de cerrado sentido restrito (Reserva 
Ecológica do IBGE e Paracatu) podemos verificar diferenças entre a abundância dos 
filos encontrados e a presença ou ausência de filos. A área de cerrado de Paracatu possui 
o filo SPAM, não detectado nos solos de cerrado sentido restrito da Reserva Ecológica 
do IBGE.  
Através das análises dos resultados verificou-se o efeito da gramínea invasora 
Melinis minutiflora sobre a comunidade bacteriana do solo, mostrando mais um impacto 
da espécie sob o ambiente. As variações foram observadas nas duas estações estudadas, 
seca e chuvosa, bem como no experimento em vasos.  
Importante ressaltar que o grupo de bactérias não classificadas foi representativo 
nas análises realizadas para as duas áreas amostradas. Tal resultado aponta a 
necessidade de mais estudos para a identificação de grupos taxonômicos desconhecidos 
na comunidade microbiana do solo. 
Apesar de serem necessários mais estudos para o conhecimento da diversidade 
microbiana do solo, os dados aqui apresentados mostram os efeitos causados pelas 
mudanças do uso da terra no Cerrado e podem ser usados como ferramentas para o 
estabelecimento de práticas de manejo do solo e recuperação de áreas degradadas. 
 
 
 
